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DESCRICAO DO PROJETO DE PESQUISA
Contextualizaciio| A identificagdo da origem de um gene, especialmente de genes exclusivos, ¢ fundamental para entender as

caracteristicas especificas dessa espécie e ajuda na identificacdo de doencas ou no desenvolvimento de vacinas.

Problema de
pesquisa

De forma geral, o problema abordado neste trabalho ¢ a identificacdo da filogenia de genes exclusivos de um

genoma de um grupo de espécies proximas, levando em considerag@o analises da anotagdo desses genes.

Objetivo geral
da pesquisa

O objetivo deste projeto ¢ a aplicagdo de uma nova abordagem para analise da filogenia de genes exclusivos,
considerando os genomas do banco mundial, melhorando e integrando ferramentas ja existentes; permitindo o

entendimento das possiveis relagdes evolutivas de um dado gene exclusivo em relagdo a diferentes espécies.

Trabalhos

relacionados

Tan e Wu (2011) propdem o Phytree, um workbench que integra as ferramentas Blast, ClustalW e Tree-Puzzle,
para pesquisa de sequéncias homologas, alinhamento multiplo e reconstru¢do da arvore filogenética. Moreira et
al. (2010) estuda genomas de Xanthomonas, com énfase nos genes exclusivos presentes em determinadas
espécies. Apesar de ndo ser um trabalho da area de computacdo, podera ser utilizado para comparagdo e
validagdo dos resultados obtidos neste projeto. Por fim, Pereira (2014) desenvolveu as ferramentas utilizadas

nesse trabalho para selegdo de genes exclusivos.

Justificativa e
relevincia

Apesar da importancia da identificagdo da filogenia de genes exclusivos, ndo foram encontradas abordagens
robustas para a realizacdo dessa tarefa em especifico. As ferramentas existentes atualmente sdo genéricas, nao

apresentando bons resultados para analise de genes exclusivos. Além disso, sdo capazes de apresentar resultados

1
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detalhados para pequenos volumes de dados. Porém, encontram dificuldades ao lidar com grandes volumes de
dados, onde existe cruzamento de informacdes de espécies muito distantes evolutivamente.
A proposta visa a especificar uma abordagem suficientemente robusta e adequada, que integre as tarefas do
Proposta para  |processo de analise filogenética, melhorando as ferramentas existentes e lidando com grandes volumes de dados.
Solucio Além disso, o projeto analisa algumas hipdteses em relagdo a origem de genes exclusivos de bactérias, bem como
divergéncias no processo de anotagdo de genes.
O presente projeto utiliza em seus estudos de caso dados do banco de genomas do NCBI (National Center for
Dados Biotechnology Information), especialmente genomas de bactérias do género Xanthomonas. Essa base de
genomas contém as sequéncias de aminoacidos e nucleotideos de diversas espécies.
Os resultados ¢ as ferramentas desenvolvidas serdo validados com especialistas do dominio. Outra forma de
Validagao avaliar sera através da busca por possiveis literaturas sobre o gene estudado. O objetivo é descobrir se a filogenia
obtida reflete a real origem dos genes exclusivos dos individuos e a qual familia pertencem.
Apesar da abordagem ser genérica, o projeto estudard apenas genes exclusivos de bactérias, por conta da
Limitacdes variedade de genes existentes. Por possuirem poucas pesquisas a respeito de genes exclusivos de bactérias, uma
possivel limitagdo sera a validagdo dos resultados obtidos a partir da comparag@o com filogenias existentes.
Resultados Contribuic¢des cientificas: facilitar pesquisas de biologia comparativa identificando possiveis filogenias, além de
esperados apresentar resultados importantes a respeito da origem de genes exclusivos.
Contribuicdes tecnologicas: implementacdo de uma ferramenta robusta e integrada das etapas do processo de
analise filogenética, para obtengao de filogenias a partir de um dado gene exclusivo.
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