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RESUMO

A Bioinformatica é uma area que vem ganhando visibilidade para a previsdo de doencas
através do DNA (Acido desoxirribonucleico). Esta area sempre esteve diretamente
associada a biologia molecular, campo da biologia responsavel por estudar a estrutura e
as fungdes do material genético, bem como as proteinas, que sao os resultados obtidos em
uma sintese de DNA. A area da Gendmica é um ramo da bioquimica que estuda o genoma
completo de um organismo. Com a evolugdo das tecnologias de informagdo, torna-se
possivel a manipulacdo de um grande volume de dados e isso tem permitido que 0s
estudiosos da &rea obtenham cada vez mais rapidamente seus resultados. A genémica e
suas derivadas sdo areas de investigacdo alicercadas na geracdo de um grande volume
dados que tem aumentado exponencialmente ao longo dos anos. As técnicas de DNA-
Barcoding e Aprendizado de Maquina tendem a auxiliar ainda mais os pesquisadores da
area, buscando solucdes rapidas e inteligentes. Assim, este trabalho uniu as técnicas de
DNA-Barcoding e Aprendizado de Méaquina, com a técnica de agrupamento, cujo
aprendizado é ndo supervisionado, para 0 sequenciamento e identificacdo de
Cianobactérias. A metodologia incluiu bibliometria quantitativa e qualitativa para busca
e andlise de trabalhos relacionados; modelagem e desenvolvimento do sistema de
sequenciamento e reconhecimento de cianobactérias; implementacdo do BLAST (que
realiza o alinhamentos de sequéncia de DNA), do sequenciamento pelo DNA-Barcoding,
da identificacdo das regides de primers e do agrupamento das sequéncias; realizacdo de
testes e ajustes no sistema. A partir dos resultados obtidos, destaca-se a velocidade de
execucgdo de todo o processo, desde o BLAST inicial até o BLAST final, bem como a busca
pelos Primers e 0 agrupamento.

Palavras-chave: bioinformatica, dna, dna-barcoding, aprendizado de maquina,
cianobactérias

ABSTRACT

Bioinformatics is an area that is gaining visibility for the prediction of diseases through
DNA (deoxyribonucleic acid). This area has always been directly associated with
molecular biology, the field of biology responsible for studying the structure and
functions of genetic material, as well as proteins, which are the results obtained in a DNA
synthesis. The Genomics area is a branch of biochemistry that studies the complete
genome of an organism. With the evolution of information technologies, it is becoming
possible to manipulate a large volume of data, and this has allowed scholars in the field
to obtain their results more and more quickly. Genomics area is based on a generation of
a large volume of data that has increased exponentially over the years. DNA-Barcoding
and Machine Learning techniques tend to help researchers in the field even more, seeking
quick and intelligent solutions. Then, this work joined the techniques of DNA-Barcoding
and Machine Learning, with the grouping technique, whose learning is unsupervised, for
the sequencing and identification of Cyanobacteria. The methodology included
quantitative and qualitative bibliometrics for searching and analyzing related works;
modeling and development of the cyanobacteria sequencing and recognition system;
implementation of BLAST (which performs DNA sequence alignments), sequencing by
DNA-Barcoding, identification of primer regions, and grouping of sequences; tests and
adjustments to the system. From the results obtained, the speed of execution of the entire
process stands out, from the initial BLAST to the final BLAST, as well as the search for
Primers and grouping.

Keywords: bioinformatics, dna, dna-barcoding, machine learning, cyanobacteria.
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1 INTRODUCAO

A Bioinformatica é o ato de conceituar a biologia em termos moleculares e aplicar
técnicas de informatica, as quais derivam de areas como matematica aplicada, ciéncia da
computacao e estatistica, a fim de entender e organizar as informacdes associadas a essas
moléculas em larga escala (LUSCOMBE, GREENBAUM e GERSTEIN 2001). A
Bioinformética integra, essencialmente, o0 desenvolvimento de programas
computacionais para tratar dados bioldgicos preexistentes e identificar sequéncias de
genes. Caracteriza-se como ferramenta indispensavel na ordenacdo e agrupamento dos
resultados gerados pelas analises de sequenciamento de genes, que produzem uma
quantidade cada vez maior de dados sobre a composicdo de DNA (&cido
desoxirribonucléico), RNA (acido ribonucléico) e proteinas.

Ja o conceito de DNA-Barcoding esta diretamente relacionado com o que se
conhece como codigo de barras, como, por exemplo, a identificacdo do codigo de barras
de um produto no mercado. E com esse mesmo intuito que foi sugerido por Paul Hebert,
juntamente com seus colaboradores, a criacdo de um cédigo de barras molecular que
identificasse espécies conhecidas, diminuindo a necessidade de utilizar-se de métodos
mais complexos para a sua identificacdo (HEBERT et al., 2003). DNA-Barcoding é uma
ferramenta para rapida identificacdo de espécies com base em sequéncias de DNA e toda
a estrutura do genoma (KRESS e ERICKSON, 2008).

Para que as sequéncias mantenham uma integridade de informacédo, deve-se
realizar o BLAST, que é a ferramenta de pesquisa e alinhamento de sequéncias que realiza
a comparacdo de nucleotideos ou proteinas com bancos de dados de sequéncias e calcula
a significancia estatistica das correspondéncias. O BLAST pode ser usado para inferir
relacBes funcionais e evolutivas entre sequéncias, bem como auxiliar a identificar
membros de familias de genes (NCBI, 2020).

Apos ser realizado o sequenciamento das moléculas de DNA, identifica-se o que
se chama de Primer, que é uma sequéncia curta de &cido nucléico, de até 60 nucleotideos
semelhantes em todas as sequéncias, que fornece um ponto de partida para a sintese de
DNA. A érea entre os Primers servira para a identificacdo das moléculas (DELONG e
ZHOU, 2015). Em relagéo as ferramentas e métodos computacionais nesta area, 0 campo
do Aprendizado de Maquina estd relacionado ao desenvolvimento e aplicagdo de
algoritmos de computador que melhoram com a experiéncia (MITCHELL, 1997). Assim,
o Aprendizado de Maquina de genomas pode ser usado para "aprender" a reconhecer

padrdes nas sequéncias de DNA. Uma grande variedade de metodos de Aprendizado de
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Maquina foi desenvolvida para auxiliar no entendimento dos mecanismos subjacentes a
expressdo génica. Algumas técnicas tém como objetivo prever a expressdo de um gene
baseado apenas na sequéncia de DNA (LIBBRECHT e NOBLE, 2015).

O objetivo principal é desenvolver uma aplicacdo para identificar regides de
Primers em sequéncias de DNA de cianobactérias, utilizando a técnica de DNA-
Barcoding e Aprendizado de Maquina ndo supervisionado, com uso de agrupamento. O
sistema de sequenciamento e reconhecimento precisa ser inteligente o suficiente para
aprender durante a interagdo com diversos genomas e com a identificacéo rapida e eficaz
dos Primers, em todas as sequéncias. E utilizando os dados de sequéncias curadas, que
sdo sequéncias confidveis que ja foram verificadas e validadas por profissionais,
provenientes da Base de Dados Gendmicos do NCBI, o sistema traz um resultado
confiavel e rapido.

O problema de pesquisa definido foi “De que forma ¢ possivel localizar regides
de Primers em sequéncias de DNA para identificacdo de organismos, utilizando DNA-
Barcoding e técnica de agrupamento?

O artigo esta organizado nas seguintes secOes: a secao 2 apresenta a metodologia
adotada para desenvolvimento da pesquisa; a se¢do 3 descreve o desenvolvimento e 0s

resultados atingidos; a secdo 4 destaca as conclusdes.

2 METODOLOGIA

A bibliometria quantitativa, definida por Aradjo (2006) como uma técnica
quantitativa de producdo cientifica, foi realizada a fim de encontrar os artigos cientificos
que abordam temas relacionados ao tema de pesquisa deste trabalho, os quais foram
publicados entre 0 periodo de janeiro de 2015 a janeiro de 2020. Para isso, foram
utilizados os termos de busca “DNA-Barcoding”, “Cyanobacteria”, “Metabarcoding”,
“Machine Learning” e “Genetics”. As bases de dados escolhidas foram Scopus e
PubMed, filtrando apenas por artigos cientificos. Foi encontrado apenas 1 trabalho
relacionado com os termos de busca em conjunto. Como a quantidade de artigos
encontrados através da combinacdo de todos os termos foi pequena, foi realizada uma
outra pesquisa combinando o0s seguintes termos: i) “DNA-Barcoding” AND
“Metabarcoding” AND “Machine Learning”, sendo selecionados 3 artigos cientificos
relacionados; ii) “Machine Learning” AND “Genetics”, sendo selecionado 1 artigo

cientifico relacionado.

Brazilian Journal of Development, Curitiba, v.8, n.4, p.32473-32487, apr., 2022.



Brazilian Journal of Development | 32477
ISSN: 2525-8761

Os quatro artigos selecionados foram estudados e contribuiram para o
desenvolvimento da pesquisa, sendo eles: i) Libbrecht e Noble (2015), o qual tem o
objetivo de descrever como o aprendizado de maquina auxilia no entendimento de dados
genéticos; ii) Beckers et al. (2016), que busca avaliar o desempenho de pares de Primers
de 16s rDNA, na andlise de comunidades bacterianas presentes no solo e raiz, caule e
folhas da rizosfera; iii) Cordier et al. (2018), que utiliza o0 aprendizado de méaquina
supervisionado, aliado ao DNA-Barcoding, para realizar o biomonitoramento marinho;
iv) Gerhard e Gunsch (2019), que realiza uma pesquisa microbioldgica da dgua de lastro
de navios cargueiros em portos utilizando aprendizagem de méaquina.

A Quadro 1 apresenta um comparativo das principais caracteristicas dos trabalhos
selecionados. Os critérios definidos para comparacdo foram: objetivos e técnicas

utilizadas.

Quadro 1 — Comparativo dos trabalhos relacionados
Artigo Objetivo Técnicas utilizadas
LIBBRECHT E | Descrever como o Aprendizado de Maquina
NOBLE (2015) auxilia no entendimento de dados genéticos.

Aprendizagem de maquina.

Aprendizagem de Maquina e analise
de dados com algoritmo em R,
utilizando a biblioteca phyloseq.

GERHARD E | Realizar uma pesquisa microbioldgica da dgua
GUNSCH (2019) | de lastro de navios cargueiros em portos.

CORDIER et al Utilizar Aprendizado de Magquina | Aprendizagem de maquina
" | supervisionado, aliado ao DNA-Barcoding, | supervisionado, aliada ao DNA-
(2018) . . - . .
para realizar o biomonitoramento marinho. Barcoding, e Random Forest.
Avaliar o0 desempenho de pares de Primers de | Néo foi utilizado método
BECKERS et al. | 16s rDNA, na analise de comunidades | computacional, mas utilizaram a
(2016) bacterianas presentes no solo e raiz, caule e | metodologia de identificacdo de
folhas da rizosfera. Primers.

Desenvolver uma aplicacdo para identificar
regibes de Primers em sequéncias de DNA de
cianobactérias, utilizando a técnica de
Este Trabalho Barcoding e Aprendizado de Maquina, ndo
supervisionado, com uso de agrupamento.

Técnica de Aprendizado de Maquina
do tipo ndo-supervisionada
(agrupamento), em conjunto com
DNA-Barcoding

A partir deste estudo, foi possivel observar que algoritmos de aprendizagem
supervisionada e ndo supervisionada aliados ao DNA-Barcoding vém sendo propostos e
testados como forma de se criar uma identificagdo mais réapida e eficaz de organismos.

Conforme a Figura 1, este trabalho envolveu uma pesquisa bibliografica, com o
objetivo de obter aprofundamento nos assuntos relacionados ao tema de pesquisa. Os
topicos explorados dizem respeito a Bioinformatica, sua definigéo e as técnicas utilizadas,
como o DNA-Barcoding, Aprendizagem de Maquina, seus tipos e sua definicdo. Também

foi realizado o levantamento dos trabalhos relacionados, iniciando pela bibliometria
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guantitativa, com o intuito de analisar o nimero de trabalhos existentes nas areas
relacionadas a este trabalho, nos altimos anos. Na bibliometria qualitativa, foram
sintetizados os trabalhos relacionados e comparados quanto a seus objetivos e técnicas
utilizadas. Foi definida a modelagem com os passos de desenvolvimento da aplicacéo,
assim como também os aspectos de implementacao. Seguindo, foi desenvolvido o sistema
de sequenciamento e reconhecimento de Cianobactérias, utilizado DNA-Barcoding e
Aprendizado de Maqguina nao-supervisionado. A partir desse sistema desenvolvido,

foram realizados testes e ajustes de parametros.

Figura 1 - Procedimentos metodologicos
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3 DESENVOLVIMENTO E RESULTADOS OBTIDOS
Esta secdo apresenta as caracteristicas do desenvolvimento do sistema para

sequenciamento e reconhecimento de cianobactérias.
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3.1 MODELO DESENVOLVIDO

O sistema foi modelado como apresentado na Figura 2, com o usuario abrindo um
arquivo com a extensdo “.FASTA”, que contém as sequéncias utilizadas no processo de
identificacdo de cianobactérias. Em seguida, o sistema realiza o BLAST destas
sequéncias com um banco de dados local. Apos 0 BLAST ser realizado, o sistema alinha
as sequéncias, utilizando o algoritmo MUSCLE (algoritmo de alinhamento multiplo de
sequéncias), para depois ser realizada a identificacdo das possiveis regides de Primers em
todas as sequéncias alinhadas. Para realizar a busca dos Primers, o usuario deve
configurar um arquivo de entrada com as sequéncias resultantes do alinhamento e
configurar os parametros necessarios de acordo com a necessidade. Ap6s a busca pelos
Primers, o sistema gera um arquivo com os Primers e as sequéncias localizadas entre os
Primers e utiliza o algoritmo k-means para realizar o agrupamento destas sequéncias.

Por Gltimo, o sistema gera um novo arquivo .FASTA com os clusters encontrados,
e, assim, realizar novamente o BLAST das regides internas aos Primers, a fim de
encontrar diferencas que possam distinguir uma sequéncia da outra e validar a integridade

dos Primers gerados para identificar a espécie de Cianobactéria.

Figura 2. Modelo do Sistema
Abre um arquivo FASTA Realiza o Blast em um banco Alinhamento das
Aplicacdo contendo uma ou mais de dados local de sequéncias sequéncias utihizando o
sequéncias de nucleotideos curadas Algoritmo MUSCLE

O usudrio deverd configurar
0 arguivo de entrada com os
pardmetros desejados para
busca pelos Primers.
J

'

A aplicagdo busca os
Primers nas sequéncias e
gera um arquivo de saida

com o resultado

. l /

A aplicacio ird analisar o
resultado da busca e resgatar
do arquive as sequéncias
internas aos Primers gerados

. l /
] N . i A aplicago aplica o algeritmo
Andlise e validagio A aplicagio Fe.a.hza o BL-‘\S'_T A aplicacio exporta os clusrers k-means para agrupar os
do resultado do novamente utilizando o arquive em um arquivo FASTA Primers gerados e as dreas
BLAST com os clusters internas aos Primers.

O formato do arquivo .FASTA € baseado em texto para representar tanto

sequéncias de nucleotideos como sequéncias de peptideos, com codigos de uma Unica
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letra (PEARSON e LIPMAN, 1988) . O contedo do arquivo € iniciado com o simbolo
de “>”, seguido pela identificagdo da sequéncia genética. Na linha seguinte consta a

sequéncia de nucleotideos referente a identificacdo anterior, como ilustrado na Figura 3.

Figura 3 — Representacdo de um arquivo .FASTA

AAACGGACGCTAAAACCGG
GCTAATACCCAATA

G AACACATGCAAGT CGAACGA GGAC AA
>NZ_LAYT@1000292_Arthrospira_: G Arthrospira sp. TISD@91 Contig292
AACACGGAGAG GA GG P AACC GCTTAACACATGCAAGTCGAACGGG GGAGCTAG
>NZ_KI913949_Leptolyngbya sp._PCC_6406_:_G Leptolyngbya sp. PCC 6406 165 rRNA gene
AACA GA P AACACATGCAAGT CGAA

AA

GCG GGTG GTG G
26 genomic scaffold Mic7126DRAFT_MP

3.2 BASE DE DADOS

A base de dados utilizada foi organizada a parti do banco de dados Cyanotype,
que é uma base com genomas de Cianobactérias curadas, ou seja, sdo sequéncias
genéticas que possuem confiabilidade (RAMOS, MORAIS e VASCONCELOS, 2017).
O banco de dados foi criado localmente dentro de um arquivo .FASTA e utilizando o
software disponibilizado pelo NCBI, BLAST+, com 341 sequéncias parciais do gene

rDNA 16S de diversas espécies de Cianobactérias.

3.3 ALGORITMOS DE PESQUISA DE SEQUENCIAS

A Bioinformatica usa diferentes algoritmos que variam de simples linhas de
comandos a programas graficos mais complexos e servigos da Web independentes. Uma
das ferramentas mais conhecidas e que foi utilizada neste trabalho é o BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool), amplamente utilizada para fazer o alinhamento de
sequéncias.

O BLAST realiza um algoritmo de alinhamento local para comparar informagdes
de sequéncias bioldgicas primarias, como sequéncias de DNA (KORF, YANDELL e
BEDELL, 2003). Permite a comparacdo de uma sequéncia fornecida a partir de consulta
em uma biblioteca ou base de dados de sequéncias. O BLAST reduz o tempo necessario

para identificar regides conservadas, usando estratégias de pesquisa rapida.
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3.4 ALINHAMENTO DAS SEQUENCIAS

Mudltiplos alinhamentos de sequéncias de nucleotideos sdo importantes em muitas
aplicacdes, incluindo a visualizagdo da arvore filogenética, previsdo de estrutura
secundaria e identificacdo de residuos criticos (EDGAR, 2004). Os algoritmos de
alinhamento mdaltiplo de sequéncias precisam ter uma precisdo bioldgica e complexidade
computacional, ou seja, requisitos de tempo e memoria.

MUSCLE é um dos programas de alinhamento multiplo de melhor desempenho
de acordo com os testes de benchmark publicados, com precisdo e velocidade
consistentemente melhores do que CLUSTALW (EDGAR, 2004). Por isso, foi escolhido
para ser utilizado no desenvolvimento deste trabalho.

3.5 GERACAO DE PRIMERS

PRIMER3 é um programa amplamente utilizado para projetar Primers de PCR
(Polymerase Chain Reaction), além de projetar sondas de hibridizacdo e Primers de
sequenciamento. A PCR é uma ferramenta essencial e onipresente em genética e biologia
molecular, sendo totalmente customizavel devido ao grande nimero de parametros
editaveis da ferramenta, o que proporciona uma independéncia para o usuario julgar a
qualidade do Primer gerado.

A geracgdo dos Primers na aplicacdo desenvolvida é realizada através do software
PRIMERS, que é executado a partir das sequéncias que foram alinhadas. O usuario devera
customizar o arquivo “primer3-run.txt”, passando as sequéncias alinhadas e os
parametros necessarios para a geracdo dos Primers.

A aplicagdo cria um data frame com os Primers gerados no lado esquerdo
(PRIMER_LEFT) e no lado direito (PRIMER_RIGHT) e as regiGes internas aos Primers,
como mostra a Figura 4. Este data frame é utilizado para que a aplicacdo possa realizar o

agrupamento dos Primers gerados.

Figura 4 — Data frame com os Primers gerados

SEQUENCE_ID PRIMER_LEFT PRIMER_RIGHT PRIMER_INTERNAL
0 1 TGCAACTCGCCTGCATGA GACGGGCGGTGTGTACAA CGGTGAATACGTTCCCGGGCC
1 2 TGCAACTCGCCTGCATGA ACGGGCGGTGTGTACAAG GCGGTGAATACGTTCCCGGGC
2 3 TAACTCCGTGCCAGCAGC GCCACCTACGGACGCTTT CGCGGTAATACGGGGGATGCA
3 4 GCTAACTCCGTGCCAGCA GCCACCTACGGACGCTTT CGCGGTAATACGGGGGATGCA
4 5 AACGCTGGCGGTATGCTT CACGCGTTACTCACCCGT GCAAGTCGAACGGGATCTTTCGGG
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Apo6s o dataframe estar completo, a aplicacdo executa o algoritmo de
agrupamento k-means para agrupar os Primers e validar a semelhanca entre eles.

K-means ¢ um dos algoritmos mais frequentemente utilizados para realizar o
agrupamento é o K-means, proposto por James MacQueen em 1967, no qual o
usuario/especialista é responsavel por definir o nimero de parti¢Ges, ou clusters a serem
encontradas (JAIN e DUBES, 1988).

3.6 TESTES
Os testes foram realizados iniciando a aplicacdo com um arquivo contendo 4

sequéncias, com 621 nucleotideos cada uma, para a realizacdo do BLAST, conforme a

Figura 5.

Figura 5 — Sequéncias utilizadas para teste

Ao iniciar a aplicacdo, o primeiro passo € ler o arquivo com as sequéncias e
realizar o BLAST, que é retornado ao usuario via console com todos os alinhamentos

encontrados, como mostra a Figura 6.

Figura 6 — Console em tempo real mostrando o resultado do BLAST
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Em seguida, a aplicagdo monta um arquivo .FASTA com todas as sequéncias
resultantes do BLAST para que possa ser aplicado o algoritmo de alinhamento MUSCLE.

A Figura 7 mostra o arquivo resultante do alinhamento realizado.

Figura 7 — Arguivo com as sequéncias alinhadas com 0 MUSCLE
il ptolyngbya sp.)_:_R,G

Em seguida, a aplicagdo utiliza o arquivo resultante do alinhamento e retira
somente as sequéncias alinhadas, escrevendo-as no arquivo que serd executado pelo
PRIMERS3, que possui 0s parametros customizaveis, que devem ser alterados de acordo
com as necessidades do usuario. Apés a execucdo do PRIMERS, o algoritmo gera um

arquivo com o resultado da busca dos Primers, como mostra a Figura 8.

Figura 8 — Arguivo resultante do PRIMER3
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Como é possivel observar na Figura 8, o arquivo mostra os Primers encontrados
do lado esquerdo, no campo PRIMER_LEFT_0_SEQUENCE, o Primer do lado direito,
no campo PRIMER_RIGHT_0_SEQUENCE, e ainda a area conservada aos Primers, no
campo PRIMER_INTERNAL_O_SEQUENCE.

Apos a geracdo dos Primers, novamente as sequéncias de Primers séo repassadas
para um arquivo, o qual seré utilizado para a criagdo de um data frame, que seré base do
algoritmo k-means, que é o algoritmo utilizado para o agrupamento dos Primers. O
resultado do agrupamento leva em consideracdo o tamanho e a quantidade dos Primers
gerados, e como resultado, foram gerados 4 clusters. E possivel observar que dois clusters

estdo bem definidos e dois clusters um pouco mais distantes, como mostra a Figura 9.

Figura 9 — Plotagem dos agrupamentos dos Primers gerados
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Para finalizar a execucdo, a aplicagdo cria um arquivo com as regides conservadas
dos Primers e realiza novamente o BLAST, para validar a identidade da espécie de
Cianobactéria pesquisada, aplicando a técnica de DNA-Barcoding e a confiabilidade do

banco de dados.
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4 CONCLUSAO

A partir do estudo realizado, é visivel que a Bioinformatica é uma area que vem
crescendo exponencialmente devido também ao aprimoramento das tecnologias de
informacao, que estdo em constante avanco. Esta ligada as areas da Biologia e da Saude,
buscando identificar problemas e resolvé-los mais rapidamente. Trabalhos recentes
mostram que estdo sendo utilizadas as técnicas de DNA-Barcoding e Aprendizado de
Maquina juntas e comprovam os beneficios que estas tecnologias refletem diretamente
nos resultados obtidos.

Ap0s a pesquisa de trabalhos relacionados, foi possivel encontrar diversos estudos
que estdo utilizando a técnica de Barcoding para o sequenciamento de DNA e a
identificacdo mais rapida e confiavel dos organismos. E aliando-se de técnicas de
Aprendizagem de Maquina, os resultados obtidos sdo promissores.

Esta pesquisa trabalhou com uma base de dados relativamente grande, em termos
de tamanho de armazenamento, aproximadamente 600 Gigabytes, e deixa a possibilidade
de aumentar esta base futuramente. Ainda, a possibilidade de armazenar uma maior
diversificacdo de espécies, sendo possivel adaptar a base para a utilizacdo de espécies de
virus e bactérias. Além disso, sugere-se a utilizacdo de um banco de dados na nuvem, o
que talvez impactasse um pouco no tempo de execugdo, mas abriria um leque de
possibilidades de espécies a utilizar, levando em consideracdo que os bancos de dados de
virus, bactérias e protozoarios podem ultrapassar 1 Terabyte de armazenamento.

Os testes realizados se destacaram pela velocidade de execucdo e pelo resultado
de cada processo dentro da aplicagéo.

Em relacdo ao problema de pesquisa definido “De que forma possivel localizar
regides de Primers em sequéncias de DNA para identificacdo de organismos utilizando
DNA-Barcoding e técnica de agrupamento?”, os resultados demonstram que a solugdo
desenvolvida otimiza o processo realizado, trazendo a confiabilidade e reducéo de tempo

e recursos para os especialistas que utilizam este tipo de aplicacao.
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