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Rua Eugênio do Nascimento, 610

36038-330, Juiz de Fora, MG, Brasil

†Universidade do Porto
Rua Campo Alegre, 1021/1055 - Gab. 1.45

4169-007, Porto, Portugal

‡Universidade Federal do Rio de Janeiro
Centro de Tecnologia - Bloco H-319

21945-970, Rio de Janeiro, RJ, Brasil

Emails: arbex@cnpgl.embrapa.br, marcos@cnpgl.embrapa.br, vsc@dcc.fc.up.pt,

alfredo@cos.ufrj.br

Abstract— The great amount of data generated from genome sequencing projects has led to the development
of new computing tools with high level of processing capacity. Many of these tools are software developed as
pipelines, what enables to treat the genomic information in an automated fashion, from the obtainment to the
storage of such information, passing through its identification, analysis and prospecting. In order to achieve good
results in the investigation of single nucleotide polymorphisms (SNPs) inside a genetic sequence, some routines
must be established and aggregated or integrated to these tools as a new section inside the pipeline of automatic
information analysis. Also, such routines must be able to generate easily aprehensible outputs.

Keywords— Single nucleotide polymorphisms, Automated search of single nucleotide polymorphisms, Pipeline
to single nucleotide polymorphisms identification

Resumo— O grande volume de dados gerados a partir dos projetos de seqüenciamento de genomas obrigou a
criação de novas ferramentas de computação com alto poder de processamento. Muitas dessas ferramentas são
softwares desenvolvidos na forma de pipelines, o que permite automatizar o processo de tratamento da informação
genômica, partindo da obtenção de tal informação, passando por sua identificação, análise e prospecção e indo
até seu armazenamento. Para a obtenção de bons resultados na investigação de single nucleotide polymorphisms

(SNPs), ou seja, polimorfismos de base única, em uma seqüência genética, algumas rotinas devem, necessaria-
mente, ser estabelecidas e agregadas ou integradas a essas ferramentas, como uma nova seção dentro do pipeline

de análise automática das informações, sendo capazes, ainda, de gerar sáıdas de fácil compreensão.

Palavras-chave— Polimorfismo de base única, Busca automatizada de polimorfismos de base única, Pipeline

para identificação de polimorfismos de base única.

1 Introdução

Quando o Department of Energy e o National
Institutes of Health tomaram a iniciativa, em me-
ados da década de 80, de investigar o genoma hu-
mano buscavam, respectivamente, avaliar os risco
da energia nuclear à saúde e compreender melhor
os processos biológicos subjacentes a saúde e a do-
ença (Watson, 2004). Hoje, passadas duas déca-
das, existem diversos “projetos genoma” que, en-
tre outros efeitos, resultaram na criação e estabe-
lecimento da bioinformática, que veio possibilitar
o desenvolvimento de tecnologias para processa-
mento e interpretação das grandes massas de da-
dos genéticos.

O surgimento desse novo campo de pesquisa,
cujo nome remete à idéia da interdisciplinaridade
em amplo espectro, como a própria junção dos ins-
titutos de pesquisa em energia e saúde, há vinte
anos, não trouxe consigo uma definição precisa
de seu núcleo de investigação, mas pode ser visto
como o uso de técnicas aplicadas de matemática,

ciência da computação e estat́ıstica para resolver
problemas biológicos.

O propósito desse texto é apresentar o script
polymorp.pl, uma ferramenta de bioinformática
que automatiza a prospecção de polimorfismos
de base única (single nucleotide polymorphisms -
SNPs), chamados de “snips”, a partir de sua in-
tegração com o pipeline phredPhrap, um script
de leitura e montagem de seqüências genômicas,
utilizado no Projeto Genoma Humano (Roberts
et al., 2001) e em vários projetos genoma de diver-
sos organismos, que otimiza o funcionamento dos
programas Phrep, phd2fasta, Cross match e Ph-
rap (Ewing et al., 1998) (Ewing and Green, 1998)
(Gordon et al., 1998), permitindo a utilização des-
ses em grandes volumes de dados.

Para o cumprimento dessa proposta, esse
texto encontra-se organizado em cinco seções, in-
cluindo a Introdução, que apresenta o objetivo
proposto e as ferramentas de computação auto-
matizadas e discutidas ao longo do artigo. Em
seguida, a segunda seção, Polimorfismos de base



única, define o que são e mostra a importân-
cia da investigação de tais polimorfismo. A ter-
ceira seção, Computação de dados genéticos, in-
troduz como é a computação automática das gran-
des massas de dados genéticos e genômicos, sendo
esse tópico também abordado na quarta seção, O
polymorp.pl, onde são mostradas a integração do
programa em questão com o script phredPhrap,
assim como seu funcionamento, a partir dos resul-
tados que gera. Por fim, a quinta seção, Conclu-
são, traz a análise do polymorp.pl e a sugestão de
trabalhos futuros.

2 Polimorfismos de base única

Os projetos de seqüenciamento de genoma
trouxeram muitas revelações para ciência, uma de-
las foi a descoberta de que o código genético hu-
mano mostrou-se mais variado e complexo do que
propriamente maior, quando comparado ao de ou-
tras espécies1.

Uma das muitas complexidades, variações
e particularidades do genoma, humano ou de
qualquer espécie, são os SNPs: modificações de
um único nucleot́ıdeo2, em uma dada seqüência,
quando comparada a outra, que podem alterar a
formação das protéınas e, possivelmente, o con-
junto dessas alterações pode provocar variações de
caracteŕısticas individuais.

O que difere um indiv́ıduo dos demais da sua
espécie é o código genético, ou seja, em sua essên-
cia, as seqüências de nucleot́ıdeos que formam as
moléculas e seqüências de DNA e RNA, que são
traduzidas em protéınas, que, por sua vez, inte-
ragem e formam as células, que também, por sua
vez, interagem e formam os tecidos, os órgãos, até
que, finalmente, formam os indiv́ıduos.

Dessa forma, se cada ser vivo fosse um livro,
as diferenças entre os indiv́ıduos de uma espé-
cie começariam nas letras, mais especificamente,
na ordem em que as letras formam as palavras.
Ou seja, no código genético, as diferenças se ini-
ciam na ordem em que os nucleot́ıdeos se apresen-
tam para, posteriormente, originarem as protéı-
nas. Essa implicação foi ilustrada por Dani (2005)
quando afirma que “como em uma espécie de ba-
ralho genético, a combinação das cartas, mais do
que simplesmente seu valor individual, é que de-
fine o resultado do jogo”. Em outras palavras, essa
é a importância dos SNPs, pois, em śıntese, a al-
teração de um único nucleot́ıdeo, uma única base,
em uma dada seqüência, pode alterar a produção
de uma certa protéına e, se for o caso, o conjunto

1A investigação do genoma humano mostrou que esse
possui em torno de 20 a 25 mil genes (DOE, 2004)
(NHGRI, 2008), pouco mais do que os cerca de 19 mil
contabilizados no genoma do verme neumatóide C. elegans

(Watson, 2004).
2Nucleot́ıdeos são comumente chamados de “bases” ou,

ainda, “pares de bases”, se estiver sendo considerada a “fita
dupla” da estrutura do DNA.

dessas alterações pode provocar variações nas ca-
racteŕısticas dos indiv́ıduos da espécie.

Os SNPs podem ser bi, tri ou tetra-alélicas,
ou seja, possúırem duas, três ou quatro formas
distintas (Figura 1), sendo que os SNPs bi-alélicos,
são os mais comuns (Baudet et al., 2006).

...GGCAAACTCCAG... ...GGCATACTCCAG... ...GGCATACTCCA...

...GGCAAACTCCAG... ...GGCAAACTCCAG... ...GGCAAACTCCA...

...GGCAAACTCCAG... ...GGCATACTCCAG... ...GGCATACTCCA...

...GGCAGACTCCAG... ...GGCAGACTCCAG... ...GGCACACTCCA...

...GGCAGACTCCAG... ...GGCAGACTCCAG... ...GGCAGACTCCA...

Figura 1: Exemplos hipotéticos de polimorfismos
bi, tri e tetra-alélicos, respectivamente.

A investigação de SNPs busca meios para es-
clarecer as seguintes questões (Arbex, 2007):

• Como identificar um SNP em uma seqüência?

• Como comprovar se o nucleot́ıdeo “trocado”,
que caracteriza a seqüência como polimórfica,
é realmente um caso de polimorfismo, já que
“base diferente” pode ser um simples erro de
identificação da própria base?

• O polimorfismo provocará alteração na
seqüência de bases a ponto de influenciar ou
de participar de algum processo capaz de alte-
rar a conformação de uma protéına, formando
uma “nova” protéına?

• Essa “nova” protéına, caso seja formada,
quando combinada com as demais, provocará
ou suprirá a manifestação de alguma caracte-
ŕıstica espećıfica no indiv́ıduo?

O polymorp.pl, que será discutido na Seção
4, atua sobre primeira questão, a identificação de
posśıveis SNPs em uma dada seqüência, e, ainda,
sobre o segundo questionamento, fornecendo me-
didas para auxiliar na verificação desses.

3 Computação da informação genética

3.1 Tratamento das seqüências genéticas

Prodocimi and Santos (2004) observam que o
surgimento da bioinformática clássica ocorreu com
o seqüenciamento de biomoléculas e “destas deve
permanecer inseparável” e, sem dúvida, uma refe-
rência para a origem da bioinformática é o ińıcio
dos projetos genoma, pelo grande volume de da-
dos gerados por tais projetos e, portanto, pela ne-
cessidade de sistemas de computação com grande
aporte computacional e de profissionais especiali-
zados para a manipulação dos mesmos.

Decorrente dessa necessidade, um dos exem-
plos mais notórios de utilização das ferramentas
de bioinformática é a sua utilização no armazena-
mento de dados, exigido no tratamento de diversos
tipos de dados da“era genômica”. Após o trabalho
nos laboratórios e “bancadas” para obtenção dos



mesmos, fica a cargo da bioinformática os proce-
dimentos para identificação, organização, armaze-
namento, recuperação, classificação e apresenta-
ção dos dados gerados, assim como a pesquisa, o
estudo e a análise para obtenção das informações
em geral.

Nesse contexto, a bioinformática e suas solu-
ções de automação constituem o conjunto de ferra-
mentas que permite o tratamento dos dados oriun-
dos de seqüências genéticas, no que tange ao vo-
lume que apresentam.

Como exemplo, em agosto de 2005, o Interna-
tional Nucleotide Sequence Database Collabora-
tion (INSDC) anunciou ter ultrapassado a marca
de 100 gigabases armazenados (Mehnert and Cra-
vedi, 2005), ou seja, 100.000.000.000 de pares de
bases3. Após um ano, em agosto de 2006, de
acordo com NCBI (2006), esse número era supe-
rior a 145,7 gigabases, um crescimento de aproxi-
madamente 45% no volume de dados armazena-
dos, em apenas doze meses.

Esses números mostram, em termos amplos,
a magnitude do volume de “matéria prima” a ser
tratada.

3.2 Processamento e geração automática das
seqüências genéticas

A obtenção das seqüências genéticas, ou me-
lhor, dos dados em que essas se transformam,
inicia-se por meio dos sequenciadores automáticos
de DNA (Watson, 2004), onde o DNA extráıdo
da amostra é submetido a um processo eletro-
forese, gerando um eletroferograma ou cromato-
grama (Figura 2).

Figura 2: Cromatogramas visualizados por meio
do programa Consed.

A partir desse ponto, diversos sistemas com-
putacionais podem ser utilizados para que seja
posśıvel estabelecer a seqüência genética propri-
amente dita, isto é, a longa cadeia de nucleot́ıdeos

3Considerando o número de pares de bases obtidas em
projetos de genomas completos e em projetos que utiliza-
ram o método shotgun (whole genome shotgun - WGS).

e, entre as possibilidades de processamento das
seqüências, o presente texto apresenta o pipeline
phredPhrap, que organiza os programas Phred,
phd2fasta, Phrap, Cross match, e discute a pros-
pecção de SNPs por meio do polymorp.pl. A im-
portância desse pipeline está em seus programas,
visto a larga utilização, a robustez e a confiabili-
dade desses (Prosdocimi et al., 2002).

Dessa forma, as seqüências, originalmente cro-
matogramas, são tratadas nesse pipeline de roti-
nas (Figura 3) e, ainda, se necessário, as seqüên-
cias geradas (Figura 4) e os próprios cromatogra-
mas podem ser visualizados e editados por meio
do programa Consed.
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Figura 3: Pipeline para obtenção e montagem das
seqüências, feito pelo script phredPhrap a partir
dos cromatogramas, e a prospecção de SNPs, por
meio do polymopr.pl, integrada ao script.

Figura 4: Exemplo de um consenso entre seqüên-
cias, originado a partir de 3 reads (seqüências),
visualizado por meio do programa Consed.

Esses programas, e ainda outros voltados ao
processamento de dados genéticos, foram desen-
volvidos por pesquisadores da Universidade de
Washington e possuem versões4 para diversas pla-
taformas e licenças gratuitas para uso geral ou
espećıficas para uso acadêmico. Suas descrições
e outras informações podem ser encontradas em

4A documentação, bem como, instruções em ge-
ral, estão dispońıveis em http://www.phrap.org/,
http://www.phrap.org/phredphrap/phred.html,
http://www.phrap.org/phredphrap/phrap.html,
http://www.phrap.com/, http://www.phrap.com/phred e
http://www.phrap.com/consed.



Ewing et al. (1998), Ewing and Green (1998) e
Gordon et al. (1998).

Com o fim da execução do pipeline, são ob-
tidos os consensos, gerados por alinhamentos re-
lativos entre as seqüências, que também podem
ser visualizados e editados por meio de softwares
próprios para tal, como o Consed (Figura 4).

4 O polymorp.pl

4.1 Objetivos do polymorp.pl

Em sua versão atual, o polymorp.pl integra-se
ao pipeline phredPhrap e implementa uma busca
não-supervisionada, gerando sáıdas de fácil com-
preensão e um modelo simplificado de descrição
de dados que apresentam:
• A similaridade entre os códons da seqüência

quando comparada ao seu consenso, de forma
visual;

• Uma estat́ıstica descritiva, com valores ab-
soluto e percentual dos posśıveis aminoáci-
dos identificados nas posições corresponden-
tes das seqüências agrupadas para a geração
do consenso.
O polymorp.pl não pode afirmar se cada có-

don identificado determina um aminoácido, mas
dado que as seqüências processadas são oriundas
de seqüências já transcritas, e, portanto, seus có-
dons já foram expressos como aminoácidos, então,
o polymorp.pl assume tal possibilidade.

4.2 Leitura dos resultados

O relatório de sáıda do polymorp.pl é divido
em seis seções, que serão apresentadas a seguir:

1. Um cabeçalho (Figura 5) com a identificação
dos dados analisados e do processamento dos
mesmos.

Sus/polySusAceOut.1.ace - polymorp 0.2-061215 - Mon Mar 5 14:35:17 2007

Figura 5: Cabeçalho de identificação da sáıda.

O cabeçalho apresenta a identificação do ar-
quivo analisado, que deve estar no formato
“ace”, uma das sáıdas do phredPhrap, a data
e a hora do processamento;

2. A identificação do consenso gerado pelo
phredPhrap (Figura 6), o número de reads
agrupados na formação do consenso e o nú-
mero de bases consideradas.

Contig186 - consensus sequence - 7 reads - 552 bases

Figura 6: Dados do consenso.

O número de bases consideradas pelo
polymorp.pl pode não coincidir com o nú-
mero de bases do consenso gerado pelo
phredPhrap, como será visto em breve;

3. As seqüências-consenso (Figura 7), propria-
mente ditas, com a tradução dos códons em
posśıveis aminoácidos, considerando apenas
um frame na tradução, e a reversa comple-
mentar do consenso, com a mesma tradução.

1: CCACGCGTTCGCCACGCGTCCGCCCACGCGTCCGGTGGGATTCTTCTCGG*GGAGTAGCG

P R V R H A S A H A S G G I L L - G V A

121: CCAAC*GTGTTCTCCATGTTTGAACA*GACCCAGATTCAG*GAATTTAAGGAGGCCTTCA

P - V F S M F E - D P D S - N L R R P S

:

:

481: CAACTTGGACTA

Q L G L

1: TAGTCCAAGTTGCCGGTCACGTCGGGGGGGAAGGCAGCGAACATCTGTTCAATCTCCTCC

X S K L P V T S G G K A A N I C S I S S

121: GCACCCCTTTGCCTTCAGGGTC*AAACAC*T*TTGAA*CGCGTTAAGGA*TGGTC*TCCT

A P L C L Q G - N - - X - A L R - G - P

:

:

481: GCGAACGCGTGG

A N A W

Figura 7: O consenso gerado.

A interpretação de uma seqüência para a tra-
dução dos códons em posśıveis aminoácidos
ocorre partir de “molduras”, que podem ter
ińıcio na posição i, i + 1 ou i + 2 de uma
dada seqüência. Contudo, a informação sobre
a exata posição na qual a tradução foi iniciada
pode ter sido perdida no processo de obten-
ção dos dados. Além disso, diversos fatores
influenciam a ocorrência, ou não, da tradu-
ção.

Decorrente de tais condições, o polymorp.pl
permite que o usuário informe qual a posição
do ińıcio da“moldura”que será utilizada, pos-
sibilitando a análise dos dados, e a busca por
SNPs, pelas três posśıveis posições de ińıcio
da tradução nos sentidos original e reverso da
seqüência.

4. A identificação dos reads (Figura 8) que
originaram a seqüência e o tamanho des-
ses, em número de bases, considerado pelo
polymorp.pl.

seq 1 - 537 bases

Figura 8: Dados do read.

O número de bases consideradas pode ser
inferior ao número de bases informada pelo
phredPhrap, pois o polymorp.pl considera
como ińıcio da “janela” do consenso a posi-
ção em que todas seqüências, consenso e seus
respectivos reads, possuem uma base válida.

A Figura 4 ilustra essa situação, onde o con-
senso gerado pelo phredPhrap, se inicia na



posição 27, porém o polymorp.pl considera a
janela a partir da posição 73, pois é a pri-
meira posição onde existe uma base lida no
consenso e em todas as seqüências.

5. Os reads propriamente ditos (Figura 9), com
a tradução dos códons em posśıveis aminoá-
cidos, considerando apenas um frame na tra-
dução, e a reversa e complementar dos reads,
com a mesma tradução. Além disso, visual-
mente, o polymorp.pl mostra a similaridade
dos códons, codificada como:

• “...” - Códon coincidente com o códon do
consenso na mesma posição;

• “1..” - Alteração de uma base, isto é, um
candidato a SNP, na primeira posição
do códon, quando comparado ao códon
do consenso na mesma posição. Racioćı-
nio análogo para as representações“.2.”e
“..3”, indicando alterações de uma base
nas segunda e terceira posições do có-
don, respectivamente;

• “espaço” - O espaço em branco significa
que existem diferenças entre a seqüência
e o consenso em, no mı́nimo, duas bases
cont́ıguas, quando comparado ao códon
do consenso na mesma posição.

.........................................3..................

1: CCACGCGTTCGCCACGCGTCCGCCCACGCGTCCGGTGGGAT*CTTCTCGG*GGAGTAGCG

P R V R H A S A H A S G G - L L - G V A

............................................................

121: CCAAC*GTGTTCTCCATGTTTGAACA*GACCCAGATTCAG*GAATTTAAGGAGGCCTTCA

P - V F S M F E - D P D S - N L R R P S

:

:

...1......

481: CCCGGACGTGNN

P G R -

. . . . 1.. ..3 .1.. . . ..2.

1: NNCACGTCCGGGGGGAAGGCAGCGACAGGCGGGCCAAGGCCGCGCCTGGGAAACGG*GG*

- T S G G K A A T G G P R P R L G N - -

. 1.. . . . ..3

121: CAGGGTC*AAGCAG*T*TTGAA*CGCGTTAAGGA*TGGTC*TCCTCAGGG*T*CTGCCCC

Q G - S - - X - A L R - G - P Q - - C P

:

:

.2. .. .

481: GCGAACGCGTGG

A N A W

Figura 9: Os reads com as indicações de códons
coincidentes, ou não, em relação ao consenso.

O asterisco (∗), que pode ser observado em
alguns pontos da seqüência, indica gaps in-
seridos pelo phredPhrap, para permitir um
melhor alinhamento da seqüência com as de-
mais, quando buscava o consenso dessas, ou
melhor, quando gerava a seqüência consenso
desses reads

6. A última seção traz a tabela com os quantita-
tivos e percentuais dos códons, considerando
somente os reads, ou seja, o consenso não é
considerado para essa estat́ıstica, visto que o
mesmo é um resultado da análise dos reads.
Essa estat́ıstica é feita para a seqüência no

sentido original e no sentido reverso com a
seqüência complementar.

Na Figura 10, algumas informações foram
suprimidas devido o espaço necessário para
reproduźı-las, entretanto, é posśıvel visuali-
zar por completo as informações do último
códon (número 184) e utilizá-las na interpre-
tação do exemplo.

Esse códon apresentou uma variação de dois
diferentes aminoácidos, que possivelmente
poderiam ser originados, lisina (K ) e leucina
(L), sendo que o aminoácido de maior ocor-
rência, L, foi detectado três vezes, o que re-
presenta 75% das ocorrências.

1 - GGA/G: 1 14% GTC/V: 1 14% AGT/S: 1 14% TCC/S: 1 14% ...

2 - GTC/V: 1 14% ATT/I: 1 14% GGT/G: 1 14% CGG/R: 1 14% ...

3 - GGA/G: 1 14% TCA/S: 1 14% GTT/V: 1 14% CCC/P: 1 14% ...

:

:

184 - AAA/K: 1 25% CTA/L: 3 75%

---

---

1 - TGT/C: 1 14% TTT/F: 1 14% TAG/X: 3 43% NODET: 2 29%

2 - TGC/C: 1 14% AGT/S: 1 14% CCT/P: 1 14% ACG/T: 1 14% ...

3 - CTT/L: 1 14% TCC/S: 1 14% CAC/H: 1 14% CCC/P: 1 14% ...

:

:

184 - GGA/G: 1 25% ACT/T: 1 25% GAC/D: 1 25% TCC/S: 1 25%

Figura 10: Análise e quantificadores dos códons.

São relacionados os resultados do primeiro ao
último códon, no caso, o códon 184, para o
sentido original das seqüências e, em seguida,
do primeiro ao último códon para as seqüên-
cias reversas complementares.

Caso algum códon não identifique um posśı-
vel aminoácido, por exemplo, devido a um
erro de leitura, o polymorp.pl considera o
códon como não determinado (“NODET”),
como pode ser visto na primeira seqüência re-
versa complementar na Figura 10.

Como as seqüências analisadas são originá-
rias de cDNA, então, tais seqüências, sofre-
ram transcrição reversa e, portanto, deve ser
considerada a possibilidade de que nucleo-
t́ıdeos podem ter sido transcritos incorreta-
mente, gerando falsos polimorfismos. Uma
das formas de se identificar e eliminar tais er-
ros é verificar a freqüência alélica mı́nima e as
medidas descritivas dos códons, em números
absoluto e percentual, especificadas nessa se-
ção, auxiliam no cálculo da freqüência alélica
mı́nima.

5 Conclusões

Qualquer número que faça referência à bioin-
formática parte de uma ordem de grandeza desta-
cada. Por exemplo, os genomas possuem milhões
ou bilhões de pares de bases, os genes são conta-
dos aos milhares e até mesmo as perspectivas de



retorno aos investimento na indústria movida pela
bioinformática estão entre as mais significativas do
mercado (RNCOS, 2006).

Além desses, a referência ao crescimento das
bases de dados genômicos é um exemplo ineqúı-
voco da grandeza desses números. Em agosto de
2005, como já foi dito, as bases do INSDC regis-
traram a marca histórica de 100 gigabases e, com
um crescimento próximo de 90%, em dezembro de
2007, de acordo com NCBI (2007), essa mesma
massa de dados registrou um número superior a
190 gigabases.

Assim, diante desses números, o tratamento
de tais dados somente torna-se fact́ıvel por meio
das ferramentas de bioinformática, automati-
zando as rotinas e muitas dessas organizadas em
pipelines. Além disso, segundo Kanehisa and Bork
(2003), especificamente para a identificação de
SNPs, é necessário o tratamento de dados em larga
escala e com grande vazão.

O polymorp.pl tem as vantagens de integrar-
se ao phredPhrap, de tratar os dados com a va-
zão necessária, ter sua execução em ordem poli-
nomial e de fornecer uma sáıda de fácil entendi-
mento, podendo ser acompanhada em tela5 ou lida
e analisada posteriormente em um arquivo texto.
Além disso, por ser um script desenvolvido em
Perl, pode ser executado em qualquer ambiente
de computação que possua o interpretador ade-
quado, sem estar preso a nenhuma restrição de
arquitetura de hardware ou de software.

Entre outros posśıveis trabalhos futuros, e
para as novas versões do polymorp.pl, sugere-se
a implementação de modelos estat́ısticos mais so-
fisticados, permitindo uma visualização anaĺıtica
mais detalhada das bases de dados analisadas.
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