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Dado o avango da biologia molecular, advindo dos sequenciadores
automaticos e sequenciadores da nova geragcdo que acarretaram imenso
volume de dados, surgiu a necessidade de ferramentas computacionais que
oferecessem auxilio na analise dos bidlogos e procura por formas efetivas de
realizar a construgcao dessas ferramentas. A partir disso, foi construida a
ferramenta de alinhamento de biossequéncias, que ajuda severamente a fazer
a comparacgao de sequéncias, a qual anteriormente era inviavel ser feita, dada
a imensa quantidade de dados para comparacdo. Entretanto, o manuseio de
algoritmos muitas vezes nao é facil de realizar por pessoas que nao séo da
respectiva area, logo, fez-se necessaria a integracao de uma interface grafica
para facilitar o uso da ferramenta que fornece uma maneira mais intuitiva de
lidar com tal. Além disso, foi feito um levantamento das formas mais eficientes
de construir uma interfface com C++, que atingiu um resultado que
proporcionou a constru¢ao e integracdo da ferramenta a interface de maneira
simples. Portanto, este projeto teve como objetivo integrar a ferramenta de
alinhamento de biossequéncias com a interface grafica, encontrar a melhor
maneira de executar esse processo e validar sua usabilidade. Felizmente, isso
foi feito com éxito e agora ha uma maneira mais simples de usar a ferramenta
de alinhamento, extremamente necessaria para os bidlogos, dado o atual

imenso volume de dados.



