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RESUMO 
 

Esta dissertação apresenta as ferramentas rSWeeP e R3TO como inovações 

no campo da bioinformática e otimização de redes. O rSWeeP é uma implementação 

em R do método SWeeP, desenvolvida para popularizar esta metodologia no campo 

da bioinformática. Ao utilizar o SWeeP para representar sequências biológicas em 

vetores de baixa dimensão, o rSWeeP facilita análises rápidas e precisas de grandes 

volumes de dados genômicos em uma das plataformas mais populares na 

bioinformática: a linguagem R. O R3TO é introduzido como uma alternativa eficiente 

aos métodos tradicionais de cálculo de distância, como o algoritmo de Dijkstra, 

demonstrando superioridade ao lidar com redes de distribuição elétrica em áreas 

rurais. Esta pesquisa ainda propõe um uso sinérgico das capacidades do rSWeeP e 

do R3TO, que pode resultar em ganhos significativos de precisão e eficiência. O 

estudo, portanto, evidencia o potencial de ambas as ferramentas, isoladas e em 

conjunto, para impulsionar avanços na análise filogenética, ampliando as 

possibilidades de aplicações na área de bioinformática. 

 
Palavras-chave: Análise de sequências biológicas; Filogenia; Técnicas livres de 

alinhamento; Algoritmo Genético; Shortest Path 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ABSTRACT 
 

This dissertation presents the rSWeeP and R3TO tools as innovations in the 

field of bioinformatics and network optimization. rSWeeP is an R implementation of the 

SWeeP method, developed to popularize this methodology in the field of 

bioinformatics. By using SWeeP to represent biological sequences in low-dimensional 

vectors, rSWeeP facilitates fast and accurate analysis of large volumes of genomic 

data in one of the most popular platforms in bioinformatics: the R language. R3TO is 

introduced as an efficient alternative to traditional distance calculation methods, such 

as Dijkstra's algorithm, demonstrating superiority when dealing with electrical 

distribution networks in rural areas. This research also proposes a synergistic use of 

the capabilities of rSWeeP and R3TO, which can result in significant gains in accuracy 

and efficiency. The study, therefore, highlights the potential of both tools, alone and 

together, to drive advances in phylogenetic analysis, expanding the possibilities of 

applications in the field of bioinformatics. 

 
Keywords: Analysis of biological sequences; Phylogeny; Alignment-free techniques; 

Genetic Algorithm; Shortest Path 
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1. INTRODUÇÃO 
 

A aplicação da Inteligência Artificial (IA) na bioinformática tem revolucionado 

o estudo da filogenia, permitindo análises mais precisas e rápidas das relações 

evolutivas entre espécies por meio de técnicas avançadas, como redes neurais e 

algoritmos de classificação, que superam os métodos tradicionais em termos de 

eficiência e acurácia (Karim et al. 2023). Além disso, a IA tem sido fundamental na 

análise de grandes volumes de dados genômicos e transcriptômicos, possibilitando a 

identificação de genes essenciais e a construção de redes de interação gênica 

complexas, contribuindo para um entendimento mais profundo da biologia molecular 

e da biodiversidade (Zou et al. 2024). Fora da filogenia, a IA também desempenha um 

papel crucial na predição de estruturas proteicas, essencial para o desenvolvimento 

de novos medicamentos e tratamentos personalizados, além de ser aplicada na 

agricultura de precisão para melhorar o rendimento das culturas por meio da análise 

de dados fenotípicos e genéticos (Sharma et al. 2022). Portanto, a IA demonstra seu 

vasto potencial não só no estudo da evolução das espécies, mas também em outras 

áreas da ciência, promovendo avanços significativos na medicina e na agricultura 

moderna (Karim et al. 2023). 

Das ferramentas de IA com grandes vantagens para o estudo da filogenia, o 

SWeeP se destaca por sua capacidade de representar sequências biológicas em 

vetores numéricos de baixa dimensão, facilitando análises filogenéticas sem a 

necessidade de alinhamento, o que reduz significativamente o tempo de 

processamento e permite a análise de grandes volumes de dados biológicos (Perico 

et al. 2024). O método original, desenvolvido por De Pierri et al. (2020), utiliza uma 

projeção de k-mers em vetores de alta dimensão que são reduzidos a vetores de baixa 

dimensão, preservando as distâncias evolutivas entre as sequências (De Pierri et al. 

2020). Isso possibilita estudos mais robustos e rápidos em comparação com técnicas 

tradicionais de construção de árvores filogenéticas, que muitas vezes exigem 

complexos alinhamentos múltiplos de sequências (Perico et al., 2024). Apesar dessas 

vantagens, a implementação do SWeeP ainda é limitada por estar disponível apenas 

em ambientes específicos, restringindo seu acesso e potencial de integração com 

outras plataformas de bioinformática.  

A Implantação rSWeeP se apresenta como uma solução para essa lacuna de 

uso do conhecimento, sendo um pacote em linguagem R e disponível no repositório 
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Bioconductor. A linguagem de programação R e o repositório Bioconductor têm 

experimentado um crescimento significativo no campo da bioinformática nos últimos 

anos. Estudos recentes destacam a ampla adoção dessas ferramentas para análises 

genômicas e transcriptômicas. Por exemplo, uma revisão publicada em 2023 enfatiza 

o papel fundamental do Bioconductor na análise de dados genéticos, destacando sua 

capacidade de integrar e interpretar grandes volumes de informações biológicas 

(SILVA; Alves. 2023). 

 Neste contexto podemos inferir que a aplicação da inteligência artificial (IA) tem 

se mostrado fundamental na área de filogenética, com aplicações técnicas livres de 

alinhamento em combinação com algoritmos de cálculo de distância. Estes métodos 

permitem a análise de grandes volumes de dados genômicos, facilitando a construção 

de árvores evolutivas com maior precisão e eficiência (Trindade; Oliveira. 2024). No 

contexto algoritmos de cálculo de distância, os grafos de lattice são frequentemente 

empregados para resolver problemas complexos de roteamento e otimização, como 

o traçado de redes elétricas em áreas rurais, considerando obstáculos naturais e 

minimizando custos (Brandão. 2020). Além disto a aplicação da teoria dos grafos na 

filogenética tem se mostrado fundamental para a compreensão das relações 

evolutivas entre espécies. Estudos recentes destacam o uso de redes filogenéticas, 

que permitem representar eventos complexos como hibridização e transferência 

horizontal de genes, oferecendo uma visão mais abrangente da evolução biológica. 

Por exemplo, Huber et al. (2023) introduziram o conceito de "shared ancestry graphs" 

para modelar ancestralidades compartilhadas de forma mais precisa, contribuindo 

para uma representação mais detalhada das relações evolutivas. 

Nesta dissertação buscamos apresentar duas contribuições relevantes para 

esse contexto: o rSWeeP, uma versão em software livre do SWeeP, que facilita a 

representação de sequências biológicas por meio de vetores, e o R3TO, uma solução 

para o problema de traçado ótimo em grafos de lattice, testada no mapeamento de 

fios de energia em áreas rurais. Essas ferramentas visam contribuir para o 

aprimoramento da acurácia das inferências filogenéticas e a eficiência dos sistemas 

de roteamento de redes, conforme discutido nos capítulos 2 e 3. O texto apresenta 

suas contribuições em dois capítulos principais: o capítulo RSWeeP: Um Pacote 

R/Bioconductor Para Representação De Sequências Sweep e o capítulo 3 R3TO: 

Algoritmo Para Roteamento De Redes Elétricas Com Alocação De Postes e 

Transposição De Obstáculos. Cada um destes capítulos contêm o artigo que a 
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apresenta as ferramentas desenvolvidas neste projeto. E no último capítulo é discutido 

as vantagens e aplicações já realizadas dessas ferramentas, além de sugerir 

trabalhos futuros. 
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1.1 OBJETIVOS 

1.1.1 Objetivo geral  

Apresentar a ferramenta rSWeeP como uma plataforma popularização de 

técnicas livres de alinhamento na bioinformática, principalmente o método SWeeP. E 

a ferramenta R3TO como uma técnica possível para auxiliar esse tipo de análise de 

sequencias biológicas 

1.1.2 Objetivos específicos 

 

 Demonstrar as contribuições da implementação rSWeeP para a popularização 

do método SWeeP. 

 Demonstrar as vantagens do método R3TO para otimização de distancias 

quando comparado aos algo algoritmos tradicionais. 

 Aplicar o R3TO em cenários práticos para validar sua eficiência em termos de 

economia de recursos e melhorias no planejamento de redes elétricas em 

áreas rurais. 

 Comparar o desempenho e os resultados do rSWeeP e do R3TO com métodos 

tradicionais e disponíveis, demonstrando as vantagens das abordagens de 

inteligência artificial desenvolvidas em ambos os contexto. 
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2 RSWEEP: UM PACOTE R/BIOCONDUCTOR PARA REPRESENTAÇÃO DE  



17 
 

 



18 
 

 



19 
 

 



20 
 

 



21 
 

 



22 
 

3 R3TO: ALGORITMO PARA ROTEAMENTO DE REDES ELÉTRICAS COM 
ALOCAÇÃO DE PÓLOS E TRANSPOSIÇÃO DE OBSTÁCULOS 
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4 CONCLUSÃO 
 

Nos últimos anos, o método SWeeP, foi amplamente difundido através do 

pacote rSWeeP no ambiente R/Bioconductor e tem se tornado uma ferramenta 

popular para a bioinformática. Demonstrando eficaz para facilitar análises 

filogenéticas de grandes volumes de dados com alta eficiência, ele é capaz de 

representar sequências biológicas em vetores de baixa dimensão (Perico et al, 2022; 

Fernandes et al, 2022; de Pierri et al, 2020). E implementação rSWeeP vem se 

mostrando com uma plataforma auxiliar eficaz na expansão da base de usuários do 

método, sendo utilizada em publicação recente de grande relevância cientifica (Perico 

et al, 2022). A FIGURA 1 - DOWLOADS DA FERRAMENTA RSWEEP NA 
PLATAFORMA BIOCONDUCTOR ilustra a frequência que os usuários procuraram a 

ferramenta no ano de 2024. 

 

FIGURA 1 - DOWLOADS DA FERRAMENTA RSWEEP NA PLATAFORMA 
BIOCONDUCTOR 

  
FONTE: Bioconductor (2024).  

 

 

Além disso, o estudo "Genomic landscape of the SARS-CoV-2 pandemic in 

Brazil suggests an external P.1 variant origin", que utilizou o rSWeeP, destacou-se ao 

analisar a pandemia no Brasil e identificar uma possível origem externa para a variante 
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P.1. Esse trabalho aponta que, durante a segunda onda de COVID-19 no Brasil, a 

diversidade genética do vírus aumentou drasticamente, especialmente com o 

surgimento da variante P.1, cujas origens podem estar associadas a um evento 

recombinante com a variante B.1.1.28 (Perico et al., 2024). Esse tipo de análise foi 

fundamental para entender a dispersão das variantes de preocupação e as 

implicações na saúde pública, ilustrando que a ferramenta rSWeeP, pode ser uma 

ferramenta poderosa para estudos de análises de sequencias biológicas. 

No campo da otimização de redes elétricas, o algoritmo R3TO oferece uma 

abordagem inovadora em comparação com os métodos determinísticos tradicionais, 

como o algoritmo de Dijkstra. Combinando algoritmos evolutivos, o R3TO supera 

obstáculos no terreno (rios, montanhas) ao otimizar a alocação de postes e reduzir 

custos no traçado de redes de distribuição elétrica em áreas rurais. Essa vantagem 

foi observada em diversos testes realizados, demonstrando que o R3TO consegue 

propor soluções eficientes em locais onde métodos convencionais seriam limitados. A 

importância dessa inovação foi reconhecida em workshops organizados pela empresa 

Lactec para a COPEL (Companhia Paranaense de Energia), onde engenheiros e 

técnicos puderam conhecer as aplicações práticas do R3TO e sua contribuição para 

um planejamento de rede mais eficiente e economicamente viável. 

 
4.1 Recomendações para trabalhos futuros 

 

Desta forma podemos afirmar que dissertação aqui apresentada buscou 

explorou o potencial das ferramentas rSWeeP e R3TO em análises filogenéticas e 

otimização de redes, propondo caminhos para futuras investigações que podem 

ampliar suas capacidades, com base nos recentes avanços nos métodos livres de 

alinhamento e algoritmos determinísticos para medidas de distância. 

O método SWeeP, em sua implementação R (rSWeeP), oferece uma 

plataforma promissora para popularizar a utilização de modelos livres de alinhamento 

para análises filogenéticas, especialmente ao apresentar um modelo de frequências 

de k-mers. Sarmashghi et al. (2019) introduziram o Skmer, uma ferramenta que utiliza 

perfis de k-mers para estimar distâncias genômicas de forma eficiente e precisa, 

demonstrando a viabilidade de métodos livres de alinhamento em análises 

filogenéticas. Além disso, Höhl et al. (2006) desenvolveram um método de estimativa 

de distância filogenética baseado em padrões, sem a necessidade de alinhamento, 
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destacando a eficácia de abordagens determinísticas na reconstrução de árvores 

filogenéticas. Assim, a incorporação de técnicas de k-mers na rSWeeP pode 

potencializar análises comparativas de linhagens virais, viabilizando estudos 

filogenéticos de larga escala com alta precisão. 

O algoritmo R3TO, inicialmente aplicado para otimizar redes de distribuição 

elétrica, mostrou-se promissor na transposição de obstáculos e na criação de rotas 

otimizadas. Fernandes et al. (2022) demonstraram, em testes de campo, que a 

aplicação do R3TO reduziu custos e tempo quando comparado com algoritmos 

determinísticos. No contexto da bioinformática, sua aplicação na otimização de rotas 

de transmissão de dados genéticos permitiria a integração de redes filogenéticas e a 

distribuição eficiente de grandes conjuntos de dados entre diferentes centros de 

pesquisa. Esta abordagem otimizada seria particularmente benéfica em sistemas de 

vigilância epidemiológica, onde a velocidade na análise e no compartilhamento de 

dados pode ter impacto direto em decisões de saúde pública (SILVA & Alves; 2023). 

Por fim, a implementação rSWeeP possibilita uma gama maior de uso para o 

método SWeeP, que já se mostrou em diversos estudos como uma ferramenta útil 

para análises de dados biológicos (Perico et al, 2022; Fernandes et al, 2022; de Pierri 

et al, 2020). E o método R3TO se mostra como uma poderosa possível ferramenta 

complementar para análises distancia de sequencias biológicas, tanto em 

complementariedade ao método SWeeP quanto em outros métodos. 
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