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Figure 1: llustracdo da producdo de proteinas de venenos em células de
serpentes.



Cladogramas
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Figure 2: Exemplo de arvore filogenética de sete organismos.
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Introducao

Objetivos

» Geral: metodologia de geracao, comparacao e visualizacdo de
cladogramas com dados nao tradicionais

» Especifico: testar a hipdtese que o perfil protedmico de
espécies do género Bothrops é correlacionado com sua
filogenia



Inferéncia Bayesiana

B(s) := nimero de drvores possiveis para s espécies
T; := i-ésima arvore

X := um conjunto de informagdes bioldgicas

F(X|7:) £(7)
f(r;|X) =
(%) S22 F(XIn) f(m)




Inferéncia Bayesiana
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MCMC
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Figure 3: Convergéncia do algoritmo Metropolis-Hastings. O método
MCMC, representado pelo linha laranja, tenta aproximar a distribuicdo
azul. Fonte.


https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Metropolis_algorithm_convergence_example.png

teste CADM

» Lapointe e Legendre 2004
» Estimar congruéncia entre cladogramas

» Nivel de congruéncia de 0 (incongruéncia) a 1 (congruéncia
total)



Banco de Dados

Figure 4. Modelo Entidade Relacional do banco de dados



Programas
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Figure 5: Programas e tecnologias utilizadas no projeto




Metodologia
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Figure 6: Metodologia aplicada no projeto.



Equivaléncia de Peptideos

» BLAST

» Score
» E-value

> Relac3o de equivaléncia

» Union Find



Arvore gendmica
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Figure 7



Arvore de Proteina
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Figure 8: Cladograma obtido por dados proteicos (CADM

£ 0.4942).



Arvore de N-glicanos
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Figure 9: Cladograma obtido por dados de N-glicanos (CADM: 0.4653).



Arvore de Peptideos
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Figure 10: Cladograma obtido por dados peptidicos (CADM: 0.7927).



Arvore de Peptideos (de novo)
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Figure 11: Cladograma obtido por dados de peptideos identificados pelo
protocolo de novo (CADM: 0.7214).



Resultado da Metodologia

’ Arvore (MIN_EVALUE) \ CADM \ Nimero de Sequéncias

(a) (10719) 0.6662 5408
(b) (107) 0.7207 4901
(c) (1072) 0.7214 3258

Table 1: Resultados do teste CADM comparando as arvores de peptideos
de proteoma total sequenciados do modo de novo apds aplicada a
metodologia de equivaléncia de peptideos variando o MIN_EVALUE.



Conclusao

Contribuicoes Tecnoldgicas

» Pipeline desenvolvido

» Método de Equivaléncia de Peptideos

Contribuicoes Cientificas

> Arvores geradas com dados peptidicos sao topologicamente
congruentes

» Divergéncia da B. neuwiedi



Trabalhos Futuros

» Estender metodologia para novas serpentes

» Aplicar em outros contextos (e. g. modificagdes epigenéticas
em células cancerigenas)

> Identificar o porqué da divergéncia da B. neuwiedi
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