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RESUMO
A reducdo do tempo e custos para realizar o sequenciamento de DNA, resultou no aumento
significativo no depdsito de informagdes biologicas em bancos de dados publicos, como
NCBI (National Center for Biotechnology Information). Além disso, impulsionou a
gendmica, assim como inumeras outras analises das ciéncias dmicas. A produgdo de grande
volume de dados por execu¢do culminou na necessidade do desenvolvimento de algoritmos
capazes de manusear estas informacgdes e auxiliar nas andlises, a exemplo, tem-se a
montagem e anotagdo de genomas procariotos. Ao longo dos anos, varios pipelines e
ferramentas computacionais foram desenvolvidos com o objetivo de automatizar essa tarefa e
consequentemente reduzir o tempo total para se conhecer o conteudo génico de um
determinado organismo, principalmente de organismos ndo-modelo, e colaborar com a
identificacdo de possiveis alvos com aplicabilidade biotecnologica. No caso das ferramentas
de anotagcao automatica, observa-se a alta acuracia dos resultados. Entretanto, isto ndo exime
de se realizar o processo de curadoria manual, onde as informagdes inferidas no processo
automatico sdo checadas e enriquecidas pelos curadores. Esta tarefa demanda um tempo que
¢ diretamente proporcional a quantidade de produtos génicos do organismo alvo do estudo.
Com o intuito de auxiliar neste processo ¢ apresentado a ferramenta web denominada
ReNoteWeb, dotada de uma interface simples e intuitiva, para realizagdo do processo de

melhoria da montagem com a possibilidade de identificar produtos ausentes da sequéncia



gendmica original ou resultado obtido em montagem prévia. Além disto, o ReNoteWeb ¢
capaz de realizar o processo de anotagdo de todos os produtos, baseado em informagdes
obtidas em bases de dados externas de alta acuracia. A engine responsavel pela realizacao do
tratamento dos dados foi desenvolvida em JAVA e a plataforma web utiliza os recursos do
framework Yii, a anotacdo produzida por esta plataforma visa redugdo do tempo total no
processo de curadoria manual.

Para validacdo da ferramenta, foram utilizados vinte organismos. A eficiéncia foi
constatada por meio da comparagdo da anotacdo desses mesmos organismos disponiveis no
banco de dados do NCBI e anotagdo realizada na plataforma RAST. A ferramenta esta

disponivel em: http://biod.ufpa.br/renoteweb/.

PALAVRAS-CHAVES: Genoma, Anotagao, Montagem, Melhoria da Montagem, ferramenta
web.

INTRODUCAO

A evolucdo nas tecnologias de sequenciamento NGS (Next Generation Sequencing),
promoveram continuas redugdes nos custos de sequenciamento e impulsionou as andlises
Omicas como um todo, disponibilizando uma maior quantidade no numero de genomas
disponiveis. Consequentemente, estimulou o desenvolvimento de novos algoritmos e
ferramentas computacionais capazes de lidar com o volume maior de dados produzidos por
estas plataformas e auxiliar na realizacdo de inimeras andlises, a exemplo a montagem e

anotacao de genomas (Kremer et al., 2017).

A montagem de um genoma consiste no processo de reconstrucao de genomas a partir
de sequéncias de DNA oriundas do processo de sequenciamento (Koren et al., 2014; Miller et
al., 2010). Diversos programas foram desenvolvidos para automatizar esse processo, como
exemplo, SPAdes (Bankevich et al., 2012), Velvet (Zerbino, 2010), Megahit (Li et al., 2015),

entre outros.

Contudo, o conhecimento sobre o conteiido génico presente nesse organismo ¢
revelado apods a sua anotagdo, esse processo pode ser feito de duas maneiras, automatica ou
manual. Na anotagdo automatica (Richardson & Watson, 2013), as informagdes bioldgicas

sdo atribuidas as ORFs (Open Reading Frame) por meio de varias estratégias, como, a



similaridade entre a sequéncia utilizada como query e a presente no banco de dados definida
como subject, e dentre as ferramentas que executam esta tarefas podemos citar o PROKKA
(Seemann, 2014), DFAST (Tanizawa et al., 2018), RATT (Otto et al., 2011), RAST (Aziz et
al., 2008) e MAKER (Cantarel et al., 2008).

Na etapa de curadoria manual, estas informagdes sao avaliadas e podem ser
enriquecidas pelos curadores, a fim de se evitar a propagagdo de erros (Odell et al., 2017,
Pfeiffer & Oesterhelt, 2015). Isto ¢ realizado por meio de busca em bancos de dados curados,

como UniProt (Bateman et al., 2017), Refseq (Haft et al., 2018), entre outros.

Observa-se, no entanto, que inimeras aplicagdes para montagem e anotacdo foram
desenvolvidas para um ambiente desktop e especificamente para serem executadas sobre o
sistema operacional Linux. Geralmente a execugdo destas ferramentas ¢ feita por meio de
linhas de comandos extensas e complexas, sendo que a quantidade de parametros ¢
diretamente proporcional a complexidade da tarefa a ser realizada. Além disso, os recursos
computacionais ¢ humanos atuantes na area de computacio dos pequenos grupos de pesquisa
sdo insuficientes para realizar tais tarefas, sendo impactadas diretamente na producio

cientifica (Lantz et al., 2018).

Em decorréncia disto, a plataforma web ReNoteWeb foi desenvolvida sendo dotada
de uma interface grafica intuitiva. A ferramenta possibilita servigos automatizados para
realizar o processo de melhoria da montagem, com a possibilidade de identificagdo de
produtos ausentes da sequéncia gendmica original. E por meio do processo de anotacdo dos
resultados obtidos, possibilita a agregacdao de conhecimento sobre o organismo alvo do
estudo através do enriquecimento das informagdes génicas obtidas em banco de dados de alta

acuracia.

MATERIAIS E METODOS

Linguagem de programacio e banco de dados
A interface web do ReNoteWeb foi desenvolvida através da framework Yii

(https://www.yiiframework.com/), o SGBD responsavel pelo controle de projetos utilizado

foi o MySQL versao 8.0.23 (https://www.mysgl.com/).



https://www.yiiframework.com/
https://www.mysql.com/

Os modulos responsaveis pelo processo de melhoria de montagem e anotagdo sao
Pan2Hgene (Silva de Oliveira et al., 2021) e CODON Software (Merlin et al., 2021)
respectivamente, ambos foram desenvolvidos utilizando a linguagem de programagdo JAVA

(http://www.oracle.com/).

Pipeline

O pipeline de execucdo do ReNoteWeb (Figura 01) ¢ composto por dois modulos
principais: (1) melhoria de montagem e (i1) anotacao.

Os arquivos de entrada para o modulo (i) sdo: sequéncia completa ou em rascunho do
genoma no formato FASTA, e o arquivo contendo as leituras brutas no formato FASTQ
(single ou paired). O arquivo de leituras brutas é mapeado contra o arquivo FASTA
previamente montado, para identificagdo de leituras que ndo apresentem match denominadas
de unmapped reads. Na etapa seguinte, estas leituras sdo utilizadas no processo de montagem
de novo usando o montador SPAdes (Bankevich et al., 2012). O resultado desta etapa ¢
anotado através do software Prokka (Seemann, 2014). As sequéncias de CDS presentes no
arquivo de anotacdo sdo extraidas e alinhadas contra o arquivo FASTA de entrada. Os
produtos que ndo obtiverem match, ou seja ausentes da sequéncia original, sdo adicionados
ao final do arquivo da sequéncia do Genoma no formato FASTA. (Silva de Oliveira et al.,
2021).

O arquivo de entrada necessario para este modulo (ii) ¢ sequéncia do genoma
completo ou em rascunho no formato FASTA. Neste modulo, uma Méquina de Estados
Finitos ¢ utilizada no processo de identificacdo das CDS. Posteriormente, as sequéncias
destas possiveis CDS sdao mapeadas contra o banco de dados do Uniprot, de acordo com os
valores de parametros fornecidos pelo usuario. Os dados de mapeamento que contém nome
do produto, valor de identidade, similaridade, nome do organismo ao qual o produto esta
vinculado sdao baixados, apos isto sao executados uma série de filtros para resolver regioes de
sobreposi¢ao de CDS, e determinar, baseado nos valores de identidade e acuracia, qual a
informacdo de produto vai constar na anota¢do. Como resultado o usuario pode exportar um
arquivo no formato EMBL ou um projeto no formato do CODON software para posterior
curadoria manual.

Vale destacar que esse processo de anotacdo ¢ automatizado e os resultados

produzidos nesta etapa necessitam de curadoria manual posterior que pode ser realizada


http://www.oracle.com/

diretamente em outros programas, como por exemplo o CODON Software (Merlin et al.,

2021).
Os modulos deste pipeline podem ser executados de maneira independente, a escolha

do usuario, tornando possivel a execugdo inclusive de ambos, 0 que caracteriza o pipeline

completo.
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Figura 01. Pipeline ReNoteWeb: Destacado na cor azul o Modulo de melhoria da
montagem e na cor verde o Modulo de anotagdo. As setas com a indicacdo dos passos
sinalizam a execucao do pipeline completo.

Validacao da ferramenta

A validagdo da ferramenta foi realizada através de vinte organismos de diferentes
espécies, listados na tabela 1, disponiveis no banco de dados do National Center for

Biotechnology Information NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/).

Tabela 1. Organismos utilizados para a validacio da ferramenta

NOME DO ORGANISMO NI'J?\}:]?R o BIBLIOTECA
Acinetobacter baumannii ATCC 17978 SRR4298913 Paired
Bacteroides fragilis NCTC 9343 SRR11462747 Paired
Corynebacterium diphtheriae NCTC 13129 SRR5481222 Single



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Corynebacterium doosanense CAU 212 = DSM 45436 SRR3947906 Paired
Corynebacterium glutamicum strain ATCC 13032 SRR638977 Single
Escherichia coli O103:H2 str. 12009 ERR351260 Paired

Escherichia coli O111:H- str. 11128 ERR351258 Paired

Escherichia coli 026:H11 str. 11368 ERR351259 Paired

Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655 SRR13093884 Paired

Escherichia coli strain P15-385 SRR13209798 Paired

Escherichia coli strain ST865 SRR15293247 Paired

Escherichia coli strain ZH193 SRR933455 Paired

Klebsiella pneumoniae SMKPO03 DRR223366 Paired

Klebsiella pneumoniae strain ABFPV SRR8778550 Paired

Mycobacterium bovis BCG Pasteur 1173P2 SRR14563279 Paired
Mycobacterium tuberculosis H37Rv SRR 12062794 Paired

Rhodococcus erythropolis strain X5 SRR10323925 Paired

Rhodococcus jostii RHA1 SRR8843224 Paired

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi A str. ATCC 9150 | ERR5192587 Paired
Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhimurium str. 14028S | ERR4147199 Paired

A validagao foi dividida em trés etapas. A primeira, consiste na comparagao entre os
resultados do ReNoteWeb, RAST e as informacdes de anotagdo depositadas no NCBI. Na
segunda etapa, ¢ realizada a comparagao dos resultados obtidos pelo ReNoteWeb com e sem
o uso do modulo de melhoria da montagem. E na terceira etapa, foi comparado os resultados
obtidos no ReNoteWeb e no RAST, contudo, os resultados desta etapa sdo acrescidos dos

produtos identificados no processo de melhoria da montagem realizada pelo ReNote Web.

O software Artemis (Rutherford et al., 2000) foi utilizado para realizar a contagem
das informagdes relacionadas a quantidade de sequéncias de codificagdes (CDS), produtos,
produtos com sigla de gene, rRNA (RNA ribossomal), tRNA (RNA transportador) e

proteinas hipotéticas de cada organismo presente na andlise.

RESULTADOS E DISCUSSOES

A Tabela 2 lista os resultados obtidos no processo de anotagdo com o ReNoteWeb em
comparagdo a anota¢do do RAST e a depositada no NCBI. A analise demonstra que o niimero

de CDS identificadas no ReNoteWeb ¢ maior, fato que se repete nos demais resultados, o




qual houve também, na maioria dos organismos, um aumento na quantidade de produtos
contendo sigla de gene e na quantidade de proteinas hipotéticas. Vale destacar que, a anotagao
produzida pela ferramenta RAST ndo fornece uma sigla para gene, portanto ndo foi possivel

realizar a verificacdo do nimero total de produtos com a sigla de um gene.

Tabela 2. Analise dos resultados da anotaciao: Na primeira coluna sao exibidos os SRA
(sequence read archive), seguido das ferramentas utilizadas e as demais colunas a quantidade

de produtos génicos, produtos com sigla de gene e quantidade de proteinas hipotéticas.

NUMERO DE
SRANUMERO | ANOTAGAQ |VIHEIDADE e % NoMBADOS | PROTEINAS
PRODUTOS |COM A SIGLA |HIPOTETICAS
GENE
NCBI 3725 2183 892 650
SRR4298913 RAST 3787 2915 872
RENOTEWEB 3905 955 2097 853
NCBI 4260 2305 634 1321
SRR 11462747 RAST 4557 2872 1685
RENOTEWEB 5034 2058 2014 962
NCBI 2320 1169 536 615
SRR5481222 RAST 2415 1924 491
RENOTEWEB 2375 1055 1067 253
NCBI 2470 1747 43 680
SRR3947906 RAST 2612 1674 938
RENOTEWEB 2501 1482 641 378
NCBI 3058 2118 237 703
SRR638977 RAST 3211 2361 850
RENOTEWEB 3250 1615 777 858
NCBI 5264 1062 3786 416
ERR351260 RAST 5572 4912 660
RENOTEWEB 6662 682 4459 1521
NCBI 5264 1131 3797 336
ERR351258 RAST 5549 4949 600
RENOTEWEB 6591 571 4565 1455
NCBI 5609 1322 3802 485
ERR351259 RAST 5947 5222 725
RENOTEWEB 7060 827 4554 1679
SRR13093884 NCBI 4489 2744 632 1113




RAST 4557 4288 269
RENOTEWEB 5544 164 4286 1094

NCBI 4690 632 3825 233

SRR13209798 RAST 4885 4444 441
RENOTEWEB 6011 461 4216 1334

NCBI 4495 491 3801 203

SRR15293247 RAST 4637 4278 359
RENOTEWEB 5742 346 4103 1293

NCBI 4801 852 3689 260

SRR933455 RAST 4994 4482 512
RENOTEWEB 6090 457 4229 1404

NCBI 4727 2554 1513 660

DRR223366 RAST 4946 4435 511
RENOTEWEB 5905 643 3948 1314

NCBI 5202 3186 1534 482

SRR8778550 RAST 5173 4559 614
RENOTEWEB 6182 530 4219 1433
NCBI 3988 1042 1676 1270

SRR 14563279 RAST 4251 3382 869
RENOTEWEB 5045 903 2508 1634

NCBI 4031 1430 1953 648

SRR12062794 RAST 4299 3427 872
RENOTEWEB 5155 1551 2605 999

NCBI 5918 4466 704 748

SRR10323925 RAST 6183 4051 2132
RENOTEWEB 6332 2776 2245 1311

NCBI 7211 4053 694 2464

SRR8843224 RAST 7613 5300 2313
RENOTEWEB 7503 4195 1372 1936

NCBI 4093 43 3194 856

ERR5192587 RAST 4658 4163 495
RENOTEWEB 5406 564 3602 1240

NCBI 5372 857 3257 1258

ERR4147199 RAST 4860 4338 522
RENOTEWEB 5827 438 4079 1310




A Figura 02 exibe a comparagdo entre a quantidade de produtos génicos que possuem
sigla de gene identificados com a anotagdo usando o ReNoteWeb e a anotagao depositada no
NCBI. Com a analise do grafico pode-se inferir que a identificagdo de um nimero maior de
produtos com sigla de gene ¢ devido a acurdcia das informagdes obtidas no banco de dados
do UniProt, juntamente com o método alternativo de identificagdo de CDS utilizados no

processo de anotacao.
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Figura 02. Quantidade total de produtos com sigla genes identificados: Analise
comparativa entre as quantidades de produtos com sigla de gene identificados nas anotacdes
do ReNoteWeb e a anotagdo depositada no NCBI.

A Figura 03 demonstra a comparacdo sobre a quantidade de proteinas hipotéticas
identificadas nas anotagdes feitas na plataforma Web RAST, ReNoteWeb e anotacgdo
depositada no NCBI. A analise demonstra um nimero maior de proteinas hipotéticas
identificadas na anotacdo realizada pelo ReNoteWeb, este comportamento ¢ atribuido a
abordagem utilizada no processo de identificagdo das ORF’s utilizada na engine de anotagdo
do ReNoteWeb, vale salientar a necessidade de posterior curadoria manual e anélise destes

produtos que podem conter algo de interesse biotecnologico.
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Figura03. Comparativo de quantidade total de proteinas hipotéticas: Comparacao
realizada sobre a quantidade total de proteinas hipotéticas identificadas nas anotagdes do
RAST e ReNoteWeb em comparagdo a anotagao depositada no NCBI.

A Tabela 3 lista de forma comparativa o resultado sobre a quantidade de rRNA e
tRNA identificados nas anotacdes do ReNoteWeb, RAST e a depositada no NCBI. Na
maioria dos organismos € possivel observar que a quantidade de tRNA e rRNA identificados

na anotagdo do ReNoteWeb foram iguais aos identificados na anotagao depositada no NCBI.

Tabela 3. Quantidade de tRNA e rRNA encontrados para cada organismo

NI'J?\}:I?RO FERRAMENTA | rRNA | tRNA NI'J?\}[{]?RO FERRAMENTA |rRNA |tRNA

NCBI 18 72 NCBI 22 88

SRR4298913 RAST 18 72 SRR15293247 RAST 22 90
RENOTEWEB 18 72 RENOTEWEB 9 86

NCBI 19 73 NCBI 22 86

SRR 11462747 RAST 19 71 SRR933455 RAST 22 87
RENOTEWEB 19 73 RENOTEWEB 9 87

NCBI 15 54 NCBI 25 86

SRR5481222 RAST 15 54 DRR223366 RAST 25 86
RENOTEWEB 15 54 RENOTEWEB 10 85

NCBI 12 53 NCBI 25 88

SRR3947906 RAST 8 53 SRR8&778550 RAST 25 88




RENOTEWEB 12 54 RENOTEWEB 11 86

NCBI 18 60 NCBI 3 47

SRR638977 RAST 18 60 SRR14563279 RAST 3 46
RENOTEWEB 17 59 RENOTEWEB 3 47

NCBI 22 98 NCBI 3 45

ERR351260 RAST 22 98 SRR12062794 RAST 3 44
RENOTEWEB 22 90 RENOTEWEB 3 55

NCBI 22 107 NCBI 15 53

ERR351258 RAST 22 107 | SRR10323925 RAST 15 53
RENOTEWEB 22 95 RENOTEWEB 6 37

NCBI 22 101 NCBI 12 50

ERR351259 RAST 22 101 SRR8843224 RAST 12 50
RENOTEWEB 22 92 RENOTEWEB 12 50

NCBI 22 87 NCBI 22 82

SRR13093884 RAST 22 88 ERR5192587 RAST 22 82
RENOTEWEB 22 88 RENOTEWEB 22 76

NCBI 22 96 NCBI 22 85

SRR13209798 RAST 22 97 ERR4147199 RAST 22 86
RENOTEWEB 10 92 RENOTEWEB 14 82

Para mensurar o impacto da etapa de melhoria da montagem foi realizada uma

comparagao do processo de anotacdo com e sem o uso do modulo de melhoria da montagem,

o resultado ¢ listado na Tabela 4. E possivel observar um crescimento em todas as variaveis

observadas. Confirmando que a utilizacdo da etapa de melhoria da montagem de fato trouxe

melhores resultados ao processo de anotagao.

Tabela 4. Comparativo entre resultados de anotacio do ReNoteWeb, com e sem o

processo de identificacio de produtos ausentes.

NUMERODE [ _
QUANTIDAD | PRODUTOS :
SRA METODO QUANTIDAD E DE NOMEADOS | PROTEINAS
NUMERO EDECDS | oo COMA HIPOTSETICA
SIGLA GENE
ReNoteWeb 3905 955 2097 853
SRR4298913 N
ReNoteWeb 4062 981 2141 940
Melhoramento
ReNoteWeb 5034 2058 2014 962
SRR11462747 N
ReNoteWeb 5109 1473 1936 1700
Melhoramento




ReNoteWeb 2375 1055 1067 253

SRR5481222 ReNoteWeb +
eroteie 2401 1081 857 463

Melhoramento
ReNoteWeb 2501 1482 641 378

SRR3947906 ReNot N
cNoteWeb 2535 1527 464 544

Melhoramento
ReNoteWeb 3250 1615 777 858

SRR638977 N
ReNoteWeb 3271 1625 784 862

Melhoramento
ReNoteWeb 6662 682 4459 1521

ERR351260 ReNot +
cNoteWeb 6758 746 4455 1557

Melhoramento
ReNoteWeb 6591 571 4565 1455

ERR351258 N
ReNoteWeb 6983 585 4867 1531

Melhoramento
ReNoteWeb 7060 827 4554 1679

ERR351259 ReNot +
cNoteWeb 7221 857 4632 1732

Melhoramento
ReNoteWeb 5544 164 4286 1094

SRR13093884 N
ReNoteWeb 5542 165 4290 1087

Melhoramento
ReNoteWeb 6011 461 4216 1334

SRR13209798

+
ReNoteWeb 6203 449 4324 1430

Melhoramento
ReNoteWeb 5742 346 4103 1293

SRR15293247 N
ReNoteWeb 5856 377 4170 1309

Melhoramento
ReNoteWeb 6090 457 4229 1404

SRR933455 ReNot N
cNoteWeb 6664 581 4457 1626

Melhoramento
ReNoteWeb 5905 643 3948 1314

DRR223366 N
ReNoteWeb 6163 666 4075 1422

Melhoramento
ReNoteWeb 6182 530 4219 1433

SRR8778550 ReNot N
cNoteWeb 6404 583 4336 1485

Melhoramento
ReNoteWeb 5045 903 2508 1634

SRR14563279 N
ReNoteWeb 5094 913 2512 1669

Melhoramento
ReNoteWeb 5155 1551 2605 999

SRR12062794




+
ReNoteWeb 5279 926 2570 1783
Melhoramento
ReNoteWeb 6332 2776 2245 1311
SRR10323925 | ReNoteWeb +
eNoteWeb 6630 2982 2257 1391
Melhoramento
ReNoteWeb 7503 4195 1372 1936
SRR8843224
+
ReNoteWeb 8091 4457 1413 2221
Melhoramento
ReNoteWeb 5406 564 3602 1240
ERR5192587 ReNoteWeb +
eNoteWeb 5836 740 3671 1425
Melhoramento
ReNoteWeb 5827 438 4079 1310
ERR4147199 N
ReNoteWeb 5044 455 4160 1329
Melhoramento

A Figura 04 representa a andlise referente aos produtos identificados com a sigla gene
nas anotagdes sem ¢ com o uso do modulo de melhoria da montagem. Pode-se inferir que o
uso do mddulo de melhoria da montagem proporcionou a identificagdo de mais produtos com
sigla de gene e que apds a efetiva analise através do processo de curadoria, podem representar

algum alvo biotecnolodgico de interesse.
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Figura 04. Quantidade total de produtos com sigla de gene: Comparagdo realizada sobre a
quantidade de produtos com sigla de gene identificados na anotacdo do ReNoteWeb sem o
uso do modulo de melhoria da montagem e ap6s o uso do referido médulo.

A Tabela 5 lista o resultado da andlise realizada nas anotacdes feitas pela plataforma
RAST e ReNoteWeb, ambas utilizando o médulo de melhoria da montagem como etapa
prévia a anotagdo. A andlise do resultado demonstra que houve crescimento no nimero de
CDS presentes na anotagdo do RAST, isto se deve a atualizacdo da sequéncia FASTA de
entrada no modulo de melhoria da montagem. Ademais, os resultados deste presente trabalho
sdo promissores, visto que através da melhoria da montagem e anotacdo, o programa
possibilitou, em alguns casos, identificar mais produtos génicos em relagdo ao que estava
depositado no NCBI e que foi predito pelo RAST. Dessa forma, a utilizagdo do software pode
impactar diretamente em analises que buscam identificar alvos com potencial biotecnologico,
por utilizar informagdes de alta acuréacia obtidas do Uniprot. E também pode aprofundar o
conhecimento sobre um gene alvo que ainda ndo havia sido identificado em determinados
organismos por ndo estar representado no genoma, colaborando com diversas andlises

gendmicas.

Tabela 5: Resultados apresentados apds realizacdo da anotacio dos organismos com
melhoria na montagem.

QUANTIDAD 11(;1\312)1{1}(;(1))812 TOTAL DE
SRA QUANTIDAD PROTEINAS
NUMERO FERRAMENTA E DE CDS E DE NOMEADOS HIPOTETICA
PRODUTOS COM A S
SIGLA GENE
Rast 4113 3028 1085
SRR4298913
ReNoteWeb 4062 981 2141 940
Rast 4691 2883 1808
SRR11462747
ReNoteWeb 5109 1473 1936 1700
Rast 2415 1925 490
SRR5481222
ReNoteWeb 2401 1081 857 463
Rast 2662 1698 964
SRR3947906
ReNoteWeb 2535 1527 464 544
Rast 3639 2750 889
SRR638977
ReNoteWeb 3271 1625 784 862
Rast 5769 5063 706
_ED RRS1260




ReNoteWeb 6758 746 4455 1557
Rast 5962 5152 810
ERR351258
ReNoteWeb 6983 585 4867 1531
Rast 6082 5312 770
ERR351259
ReNoteWeb 7221 857 4632 1732
Rast 4845 4295 550
SRR13093884
ReNoteWeb 5542 165 4290 1087
SRR 13209798 Rast 5091 4548 543
ReNoteWeb 6203 449 4324 1430
Rast 4786 4365 421
SRR15293247
ReNoteWeb 5856 377 4170 1309
Rast 5666 4852 814
SRR933455
ReNoteWeb 6664 581 4457 1626
Rast 5204 4560 644
DRR223366
ReNoteWeb 6163 666 4075 1422
Rast 5408 4716 692
SRR8778550
ReNoteWeb 6404 583 4336 1485
Rast 7556 3429 4127
SRR14563279
ReNoteWeb 5094 913 2512 1669
Rast 4640 3458 1182
SRR12062794
ReNoteWeb 5279 926 2570 1783
Rast 6575 4214 2361
SRR10323925
ReNoteWeb 6630 2982 2257 1391
SRR8843224 Rast 8710 5657 3053
ReNoteWeb 8091 4457 1413 2221
Rast 5104 4405 699
ERR5192587
ReNoteWeb 5836 740 3671 1425
Rast 4974 4418 556
ERR4147199
ReNoteWeb 5944 455 4160 1329

Na Tabela 6 destacam-se algumas fungdes desempenhadas no pipeline do ReNoteWeb
em comparacdo com as ferramentas RAST e PROKKA que executam tarefas de anotacdo.
Demonstrando assim que o ReNoteWeb apresenta beneficios a mais ao usudrio em relacao
aos programas que foram comparados, como a melhoria da montagem e o relatério ao final

do processamento. Além do mais, a interface WEB, disponibiliza diversas opcdes de



download e auséncia de instalagdo do programa permitem que o ReNoteWeb seja um
programa de facil manuseio e intuitivo, principalmente para usudrios sem conhecimento

computacional aprofundado.

Tabela 6: Resumo das tarefas realizadas pelas ferramentas RAST, PROKKA e
ReNoteWeb

DESCRICAO DAS TAREFAS RAST PROKKA RENOTEWEB
Anotacdo X X X
Melhoria da montagem X
Interface WEB X X
Opgoes diversas para Download X X
Relatorio no fim do processamento X
Passagem de parametros de acordo X X X

com a necessidade
Nao requer conhecimento prévio de X X
computagao e instalagdo de
software
CONCLUSAO

A ferramenta RenoteWeb provou ser eficiente para melhorar o resultado de montagem
e anotagdo de genomas procariotos, a qual fornece a identificagdo de um ntimero significativo
de produtos que estavam anteriormente ausentes da fita gendmica original.

Entretanto, a necessidade de realizar o processo de curadoria manual posterior nao
estd descartada, o que ¢ comum com o resultado de todas as ferramentas utilizadas nesse
trabalho, visto que esses produtos adicionais que foram identificados dentre as andlises
podem conter informacdes relevantes, que pode contribuir para diversas analises, tais como
andlises evolutivas e protedmicas. Com a integracdo realizada entre o ReNoteWeb e o
software CODON, os resultados referentes a anotacao obtidos no ReNoteWeb podem ser
exportados no formato de projeto CODON para curagdo manual posterior.

Dado o acima, pode-se inferir que o ReNoteWeb ¢ uma alternativa para realizar o
processo de melhoramento de montagem e anotacao, o qual produz resultados com um alto

nivel de acuracia por meio de informagdes do banco de dados Uniprot, o que pode contribuir



para diversas andlises posteriores e auxiliar no entendimento biolégico de microrganismos,
principalmente organismos ndo-modelo, contribuindo para a identificagao de possiveis alvos
com aplicabilidade biotecnologica.

Além do foco do ReNoteWeb, o qual ¢ o processo de anotagdo ¢ melhoramento de
resultados de montagem, destaca-se que essa ferramenta pode ser de grande interesse para a
comunidade cientifica e grupos de pesquisa, especialmente aqueles que nao possuem recursos
humanos especializados em bioinformatica ou recursos computacionais necessarios, pois €
uma ferramenta computacional web simples, robusta, capaz de realizar esse tipo de andlise.
ReNoteWeb ¢ uma ferramenta que ndo necessita de instalacdo e configuragdo de
dependéncias de software, tornando-a muito interessante para usudrios com ou sem

experiéncia em computagao.
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