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Modelos Computacionais para simulagé do processo de
expansio da esquistossomose na drea ltorémea de Pernambuco



Universidade Federal Rural de Pernambuco

Infra-estrutura para Bioinformática

Atividade 4 – seqüenciamento e alinhamento genético
Nome:___________________________________________________________________
	Contig
	Size
	AC
	Best hits
	Score
	E-value

	1000
	1122
	XP_396685.2
	PREDICTED: similar to Vacuolar protein sorting ...
	331
	5e-89

	
	
	XP_001648475.1
	vacuolar protein sorting 26, vps26 [Aedes ae...
	325
	4e-87

	
	
	EDO63799.1
	AGAP006139-PA [Anopheles gambiae str. PEST] >gi|1...
	319
	2e-85

	
	
	XP_001663144.1
	vacuolar protein sorting 26, vps26 [Aedes ae...
	315
	4e-84

	
	
	XP_972999.1
	PREDICTED: similar to Vacuolar protein sorting ...
	313
	1e-83


Com base nos arquivos de saída do blast, crie um software usando o python para retirar os valores da saída e criar uma tabela com os 5 primeiros resultados de cada contig. O resultado deve ser como tabela abaixo:

