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Resultados/Analise

Vizinho Mais Proximo

Introducao

A interacao entre a area de computacao e biologia produz uma grande guantidade

de dados que guardam muitas informacdes e conhecimento que nao sao facilmente
extraidos por causa do grande volume de variaveis.

A partir da aplicacdo dos dados a implementacdo do método Vizinho Mais Proximo,
foram construidos dendrogramas (Figura 5) com a ajuda do software Matlab [3].

A tecnologia tem permitido a obtencdo de grandes volumes de sequéncias de
proteinas do virus HIV, mas ainda € necessario explorar técnicas de analise de dados
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para relacionar as sequéncias a caracteristicas importantes como a suscetibilidade dos
virus a drogas. Atualmente, essa classificacdo é feita “manualmente” de acordo com
conhecimento intuitivo dos especialistas.
] ] ] o N ) ] 6 I AR AR A0 TR ! ‘
Esse trabalho tem como objetivo automatizar a classificacao de virus HIV a partir da . | I
aplicacao de algoritmos de classificacado em dados de pacientes infectados. - M“ ‘ ‘ “m \I‘

Baseado em técnicas de reconhecimento de padrO0es, nosS propusemos a
iImplementar e aplicar os métodos de agrupamento Vizinho Mais Proximo e K-medias
em torno de 13.000 dados de pacientes com o virus HIV com o objetivo de obter
classificacbes automaticas dos virus de acordo com as mutacdes presentes nas
sequéncias através das técnicas de agrupamento.

Fundamentos Biologicos

Figura 5: Dendrograma para dados de protease e transcriptase reversa

Para a melhor visualizacao, foram gerados arquivos texto para cada valor de
dissimilaridade contendo a quantidade de grupos e sua constituicao.

Também foram gerados graficos mostrando em que regides das proteinas ha maior
variacao nas sequéncias de aminoacidos (Figura 6).
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MutacOes sao alteracbes das sequiéncias de nucleotideos do DNA propagadas pela
producdo de copias. Podem afetar funcdes importantes das proteinas, pois as
sequéncias de DNA s&o responsaveis pela determinacdo de suas sequéncias de
aminoacidos.
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Proteinas como a protease (Figura 1) e a transcriptase reversa (Figura 2) sao
Importantes para a replicacdo do virus do HIV e estédo sujeitas a mutacoes que podem
levar a diferentes respostas a diferentes drogas.
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Figura 6: Grafico de dissimilaridades por posicéao

K-médias

A escolha dos centroides no método K-médias € decisiva para a obtencédo dos
grupos no final do algoritmo, por isso foram utilizados os resultados do Vizinho Mais
Proximo e o auxilio de um especialista para escolha dos centrdides.

Figura 1: Protease : :
J Figura 2. Transcriptase Reversa

Fonte: Wikipedia
http://en.wikipedia.org/wiki/File:Reverse Transcriptase 1HMV.png

Fonte: Wikipedia
http://en.wikipedia.org/wiki/File:HIV_protease 1EBY.png

Varias combinacdes de centroides foram utilizadas. Algumas tentativas resultaram
em alguns agrupamentos, mas nao foi possivel separar os dados de acordo com 0s

Fundamentos de Reconhecimento de Padroes

O agrupamento € a organizacdo de uma colecao de padrdes (dados), geralmente

representados como vetores de medidas ou um ponto no espaco multidimensional, em
grupos baseados em similaridade [1].

Similaridades podem ser representadas como coeficientes de correlacao, medidas
de associacao ou medidas de distancias, como a medida Euclidiana.

As dimensoOes representam atributos que caracterizam um padrao e, a partir dessa
representacao, pode-se tentar estabelecer similaridades entre os padroes.

Metodos de agrupamento hierarquicos geram grupos estabelecendo uma hierarquia
gue pode ser representada na forma de uma arvore ou dendrograma (Figura 3). No
Vizinho Mais Proximo, por exemplo, a distancia entre dois grupos € a menor das
distancias entre um elemento de um grupo e um elemento do outro grupo.

Ja 0s metodos n&o-hierarquicos geram grupos com uma unica particao (Figura 4). O
K-Médias, por exemplo, une padroes de acordo com a maior proximidade ao centro de
um grupo, ou centroide. Os centrdides sao definidos como as médias aritmeticas de
cada uma das dimensOes das distancias de todos os pontos de um grupo e sao
definidos aleatoriamente no inicio do algoritmo.

f Figura 4: Exemplo de agrupamento nao hierarquico

Figura 3: Exemplo de dendrograma

diferentes subtipos.

Conclusao

As dissimilaridades do padrdes receberam valores baixos em relacdo ao numero de
posicoes tendo em vista a métrica utilizada, refletindo a importancia e consequente
conservacao das sequéncias do virus.

Os meétodos utilizados nao obtiveram grupos que refletissem fielmente a
classificacdo em subtipos possivelmente pelo fato de gue alguns aminoacidos em
algumas posicoes possuem um papel mais importante na manutencao das suas
funcionalidades da proteina que outros aminoacidos em outras posicoes.

A distancia euclidiana pode também néo ter sido capaz de quantificar as
dissimilaridades entre as sequéncias. Em uma proxima etapa do trabalho pretendemos
alterar os calculos de medida de dissimilaridades, por exemplo, dando pesos diferentes
para as diferentes posicoes de aminoacidos nas proteinas.

Como trabalhos futuros pretendemos estudar a aplicacdo de outras formas de
medidas de dissimilaridade, bem como outros métodos de classificacao.
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