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Motivacao

» Grande volume de dados produzido pelos projetos de
sequenciamento

» Necessidade de analisar dados produzidos
» Bioinformatica

» Alinhamento de sequéncias
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DNA, RNA e Proteinas

» Gendmica é a area da biologia que estuda o genoma de
diferentes organismos

» DNA — RNA — Proteinas
» Protedmica
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Conceitos

DNA, RNA e Proteinas

» Gendmica é a area da biologia que estuda o genoma de
diferentes organismos

» DNA — RNA — Proteinas

» Protebmica

Estrutura Estrutu_ra Estrutura Estrutura
Primaria Secundaria Terciaria Quaterndria
(Lys]
[Tys &'
[Gly ] — ’ Y |
—="= &a
!_‘:S“-" l Y e - 4 b
| Leu s N Ve ] ‘L“‘
[Val ] &
[Val ] 4 el T =
[ Val | q
Ala | 2
— —{
Aminoacidos a-hélice cadeia de subumd:des
polipeptideos montadas

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias

Alinhamento M lo Progressivo de Sequ



Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento de Sequéncias

» Entendimento da estrutura, funcdo e evolugdo dos genes que
compdem um organismo

» Busca posicionamento de bases iguais, ou semelhantes, em
uma mesma coluna
Alinhamento das sequéncias CCAACTGGACACT e CGAACATGGAG:
CCAAC-TGGACACT
CGAACATGG—-A-G

» Pontuagdo: match, mismatch, gap

» Alinhamento de Pares de Sequéncias

» Global (Needleman e Wunsch, 1970)
» Semi-Global
» Local (Smith e Waterman, 1981)
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Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento Local Recursivo

» Alinhar corretamente as partes bem conversadas das sequéncias

» Alinhamento local do par de sequéncias. Recursido a esquerda e a direita
para as subsequéncias n3o alinhadas

» GGGAAGCATAGTGCGTGAT e TATTGAAGCATTAGGGCGGT
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Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento Local Recursivo

» Alinhar corretamente as partes bem conversadas das sequéncias

» Alinhamento local do par de sequéncias. Recursido a esquerda e a direita
para as subsequéncias n3o alinhadas

» GGGAAGCATAGTGCGTGAT e TATTGAAGCATTAGGGCGGT

GGGAAGCATAGTGCGTGAT
TATTGAAGCATTAGGGCGGT
Ly l A, ‘ Ry
GG GAAGCA - TAGTGCG TGAT
TATT GAAGCA TTAGGGCG GT
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Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento Local Recursivo

» Alinhar corretamente as partes bem conversadas das sequéncias

» Alinhamento local do par de sequéncias. Recursido a esquerda e a direita
para as subsequéncias n3o alinhadas

» GGGAAGCATAGTGCGTGAT e TATTGAAGCATTAGGGCGGT

GGGAAGCATAGTGCGTGAT
TATTGAAGCATTAGGGCGGT
Ly l A, * R,
GG GAAGCA -TAGTGCG TGAT
TATT GAAGCATTAGGGCG GT
B
--GG

global | TATT




Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento Local Recursivo

» Alinhar corretamente as partes bem conversadas das sequéncias

» Alinhamento local do par de sequéncias. Recursido a esquerda e a direita

para as subsequéncias n3o alinhadas

» GGGAAGCATAGTGCGTGAT e TATTGAAGCATTAGGGCGGT

GGGAAGCATAGTGCGTGAT
TATTGAAGCATTAGGGCGGT
Ly l A, v Ry
GG GAAGCA - TAGTGCG TGAT
TATT GAAGCA TTAGGGCG GT
iAz L, Ay
--GG TGA T
global |  TATT G T
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Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento Local Recursivo

» Alinhar corretamente as partes bem conversadas das sequéncias

» Alinhamento local do par de sequéncias. Recursido a esquerda e a direita
para as subsequéncias n3o alinhadas

» GGGAAGCATAGTGCGTGAT e TATTGAAGCATTAGGGCGGT

GGGAAGCATAGTGCGTGAT
TATTGAAGCATTAGGGCGGT
L [ 1A, ¥R,
GG GAAGCA - TAGTGCG TGAT
TATT GAAGCA TTAGGGCG GT
lAz L Ay
i GG TGA T
TATT T

L1‘—l—+,g4 Ry

Hjtis

-- GGGAAGCA - TAGTGCGTGAT
TATTGAAGCATTAGGGCG -G -T
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Alinhamento de Sequéncias

Pontuacao

» Linear: w(k) = gap X k
> Afim: w(k) = gop + gep x k
» Logaritmica: w(k) = gop + ¢ x log(k)
» Modelos de Substituicdo
» PAM e BLOSUM
DCMut: Adaptacio PAM
JTT: Jones-Taylor-Thornton
PMB: Matriz de Probabilidade de Blocos

Modelo de Categorias: adaptacdo do modelo de dois
parametros de Kimura para proteinas

vV vy VvVvYy
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Alinhamento de Sequéncias

Alinhamento Miuiltiplo de Sequéncias

» Encontrar caracteristicas conservadas de familias de proteinas

» Escolha das sequéncias, escolha da func3o objetivo e
otimizagdo da fungdo objetivo

» Uma fungdo objetivo matematicamente perfeita geralmente
nao é biologicamente perfeita

» Problema NP-Completo (Lusheng Wang e Tao Jiang, 1994)
» Heuristicas

Progressiva

Iterativa

Consisténcia

Consenso

Modelos

Blocos
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Alinhamento Progressivo

Alinhamento Multiplo Progressivo

» Trés etapas principais:
» Computacdo da matriz de distancias de pares de sequéncias
» Construgdo da arvore guia
» Geragdo do alinhamento muiltiplo

» Clustal W, MUSCLE, Pileup e MultiAlign
» Sensivel aos pardmetros utilizados

» Estratégia Gulosa
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Alinhadores

Alinhadores Progressivos

» Implementamos 342 alinhadores

» Linguagem JAVA, uso da biblioteca Biojava
» Uso do PHYLIP e do R

» Combinac3o dos métodos para realizar as etapas do alinhamento
progressivo




Alinhadores

Alinhadores Progressivos

» Implementamos 342 alinhadores
» Linguagem JAVA, uso da biblioteca Biojava
» Uso do PHYLIP e do R

» Combinac3o dos métodos para realizar as etapas do alinhamento
progressivo

Matriz de Distancias
JTT

PAM

PCM

FMB

LD

LOGD
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Alinhadores

Alinhadores Progressivos

» Implementamos 342 alinhadores
» Linguagem JAVA, uso da biblioteca Biojava
» Uso do PHYLIP e do R

» Combinac3o dos métodos para realizar as etapas do alinhamento
progressivo

Matriz de Distancias

JTT
PAM Arvore Guia
PCM UPGMA
PMB > | NJ
LD
LOGD
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Alinhadores

Alinhadores Progressivos

» Implementamos 342 alinhadores
» Linguagem JAVA, uso da biblioteca Biojava
» Uso do PHYLIP e do R

» Combinac3o dos métodos para realizar as etapas do alinhamento
progressivo

Matriz de Distancias
JTT

Arvore Guia
PCM

NJ

Selecao de Pares

LD

LOGD
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Alinhadores

Alinhadores Progressivos

» Implementamos 342 alinhadores
» Linguagem JAVA, uso da biblioteca Biojava
» Uso do PHYLIP e do R

» Combinac3o dos métodos para realizar as etapas do alinhamento
progressivo

Matriz de Distancias Selecio de Pares

JTT
Arvore Guia
PCM
NJ P
LD Peso das Sequéncias
LOGD




Alinhadores

Alinhadores Progressivos

» Implementamos 342 alinhadores
» Linguagem JAVA, uso da biblioteca Biojava
» Uso do PHYLIP e do R

» Combinac3o dos métodos para realizar as etapas do alinhamento
progressivo

Metodos de Agrupamento
Selecdo de Pares

Matriz de Distancias

JTT AC
ACh
Arvore Guia ACLogh
PCM LC
PMB 4,—. =
e o > APb
LD Peso das Sequéncias APA
¥

|—’ APLogb

APAb
APLog
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Alinhadores

Agrupamento por Consenso

» O agrupamento por consenso é baseado no alinhamento dos
consensos dos alinhamentos de entrada

Alinhamento 1:
SAPANAVAADNATATALKYNQDATKSERVAAARPGLPPEEQHCADCQFMQADAAGATDEWKGCQLFPGKLIN
EDLPHVDAATNPIAQSLHYIEDANASERNPVTKTELPGSEQFCHNCSFIQADSGA----WRPCTLYPGYTVS
AAPLVAETDAN--AKSLGYVADTTKADK---TKYPKHTKDQSCSTCALYQ----GKTAPQGACPLFAGKEVV
MERLSED---DPAAQALEYRHDAS------ SVQHPAYEEGQTCLNC-LLYTDASAQ--DWGPCSVFPGKLVS
Consenso 1:
SAPLNADAATNPTAQALHYIQDATKSERNPATKHPLPPEEQHCANCSFLQADAGGQTDDWGPCPLFPGKLVS

score(S) = score(S, S) + score(S, E) + score(S, A) + score(S,M) =4+0+1—-1=14

score(E) = score(E, S) + score(E, E) + score(E, A) + score(E,M) =04+5—-1-2=2
(A) =
(

score(A) = score(A, S) + score(A, E) + score(A, A) + score(A,M) =1—-1+4—-1=3

score(M) = score(M, S)+score(M, E)+score(M, A)+score(M, M) = —1-2—-145=1




Alinhadores

Agrupamento por Consenso
Alinhamento 2:

QDLPPLDPSAEQAQALNYVKDTAEAADHPAHQEGEQCDNCMFF-QADSQGCQL-—--- FPQNSVE
—————— EPRAEDGHAHDYVNEAADASGHPRYQEGQLCENCAFWGEAVQDGWGRCTHPDFDEVLVK
Consenso 2:

QDLPPLDPRAEDGHAHNYVNDTADAADHPRHQEGQQCDNCMFWGQADQDGWGRCTHPDFPQNLVE
Alinhamento dos consensos foi o seguinte:

SAPLNADAATNPTAQALHYIQDATKSERNPATKHPLPPEEQHCANCSFLQADAGGQTDDWGPC--PLFPGKLVS
QDLPPLDPRAE-DGHAHNYVNDTA----- DAADHPRHQEGQQCDNCMFW---GQADQDGWGRCTHPDFPQNLVE

Unido dos alinhamentos:

SAPANAVAADNATAIALKYNQDATKSERVAAARPGLPPEEQHCADCQFMQADAAGATDEWKGC--QLFPGKLIN
EDLPHVDAATNPIAQSLHYIEDANASERNPVTKTELPGSEQFCHNCSFIQADSGA----WRPC--TLYPGYTVS
AAPLVAETDAN--AKSLGYVADTTKADK---TKYPKHTKDQSCSTCALYQ----GKTAPQGAC--PLFAGKEVV
MERLSED---DPAAQALEYRHDAS------ SVQHPAYEEGQTCLNC-LLYTDASAQ--DWGPC--SVFPGKLVS
QDLPPLDPSAE-QAQALNYVKDTA----—- EAADHPAHQEGEQCDNCMFF----QADSQGCQL----- FPQNSVE




Alinhadores

Agrupamento por Perfil

» Alinha dois alinhamentos de entrada com base na pontuacao
dos pares de colunas.

SAPANAVAADNATAIALKYNQDATKSERVAAARPGLPPEEQHCADCQFMQADAAG
EDLPHVDAATNPIAQSLHYIEDANASERNPVTKTELPGSEQFCHNCSFIQADSGA
AAPLVAETDAN--AKSLGYVADTTKADK---TKYPKHTKDQSCSTCALYQ----G
MERLSED---DPAAQALEYRHDAS-——--- SVQHPAYEEGQTCLNC-LLYTDASA
e,

QDLPPLDPSAEQAQALNYVKDTAEAADHPAHQEGEQCDNCMFF-QADSQG

—————— EPRAEDGHAHDYVNEAADASGHPRYQEGQLCENCAFWGEAVQDG




Alinhadores

Agrupamento por Perfil

» Alinhamento da décima segunda coluna do primeiro alinhamento com a
décima segunda do segundo alinhamento, respectivamente A, P, —, P e
Q, D, cuja pontuagio é:
score(A, Q) + score(A, D) + 2 x score(P, Q) + 2 x score(P, D) +
score(—, Q)+ score(—,D) = -1 -2+ (2x -1)+(2x -1)—8—-8=-23

» Alinhamento da décima segunda coluna do primeiro com gaps:

6 x gap + 2 x score(gap, gap) = —48 + 0 = —48.

» Alinhamento da décima segunda coluna do segundo com uma coluna de
gaps: 8 X gap = —64.

SAPANAVAADNATAIALKYNQDATKSERVAAARPGLPPEEQHCADCQFM-QADAAG
EDLPHVDAATNPIAQSLHYIEDANASERNPVTKTELPGSEQFCHNCSFI-QADSGA
AAPLVAETDAN--AKSLGYVADTTKADK---TKYPKHTKDQSCSTCALY-Q----G
MERLSED---DPAAQALEYRHDAS------ SVQHPAYEEGQTCLNC-LL-YTDASA
QDLPPLDPSAEQ-AQALNYVKDTA--E---AADHPAHQEGEQCDNCMFF-QADSQG




Alinhadores

Ajustes de Parametros

» Alta sensibilidade do alinhador de perfil em relacdo aos
parametros de entrada
» Matriz substituicdo: escolha pela similaridade das sequéncias
» gop: Considera média dos valores excluindo a diagonal da
matriz e tamanho das sequéncias
» gep: Considera tamanho das sequéncias




Alinhadores

BAIIBASE

» Banco de dados de alinhamentos miiltiplos de sequéncias
manualmente refinado

» Programa bali_score, calcula pontuagdes de soma-de-pares
(SP) e total de colunas (TC)

» Versdo 3.0 do BAIIBASE, possui sequéncias divididas em 5
conjuntos
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Motivacdo  Conceitos  Alinhamento de Sequéncias  Alinhamento Progressivo  Alinhadores  Avaliagio  Conclusées

Escolha de Parametros

Alinhamento Local Recursivo

» Porcentagem dos core blocks corretamente alinhados

» Combinagdo de todos os pares de sequéncias de cada um dos dez maiores
arquivos de cada conjunto de referéncia do BAIIBASE, totalizando 2903
pares.

Tamanho | Média mm | Média mM | Média MM | Média Total
0 65,22 56,88 57,65 58,60
50 68,88 61,88 62,20 63,09
100 71,19 65,09 65,72 66,29
150 70,52 63,54 64,78 65,05
200 69,54 62,87 64,42 64,23
Global 66,79 57,83 59,02 59,16

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Alinhadores

Escolha de Parametros para Alinhamento de Perfil

» 5 grupos de sequéncias, cada um com seis conjuntos de
sequéncias

» Média da pontuacdo de soma de pares em regides core blocks
contra os alinhamentos de referéncia do BAIIBASE

» Pontuac3do Linear:
Global: deve utilizar BLOSUM 62 e gap -5
Semi-Global: deve usar BLOSUM 45 e gap -2

» Pontuacdo Afim:
Global: BLOSUM 55, gop -17 e gep -1
Semi-Global: BLOSUM 45, gop -10 e gep -1

» Pontuacdo Logaritmica:
Global: qualquer BLOSUM, exceto a 45, gop = -9 e c = -4
Semi-Global: qualquer BLOSUM, com gop =-8 e c =-5

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias

Alinhamento Muiltiplo Progressivo de Sequéncias de Proteinas



Alinhadores

Algoritmo para Pontuacao Logaritmica

Alinhamento de 237 pares de sequéncias, combinacGes de pares de
sequéncia dos conjuntos BB11001.tfa, BB12020.tfa, BB20020.tfa e
BB30017.tfa do BAIIBASE

Tempo alinhadores com funcao logaritmica

1000 oot :
n2logn
n3 //v-—v/'
100 F /// ]
10 ¢

I
4 o

Tempo (segundos)

0.1

0 20 40 60 80 100 120 140 160
Tamanho em milhares
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Testes

» Entrada:
RVS1, arquivos com menor nimero de sequéncias de cada um
dos seis conjuntos do BAIIBASE
RVS2, arquivos com segundo menor niimero de sequéncias de
cada um dos seis conjuntos do BAIIBASE.

» Alinhadores:
Grupo 1: todos os alinhadores. Tiveram como entrada o RVS1
Grupo 2: 195 alinhadores, excluindo os que utilizam
pontuacdo logaritmica. Tiveram como entrada RVS1 e RVS2

» Mdquina Intel Core 2 Duo de 2.33GHz e 3GB de memodria

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Tempo de Execucao

Escolha pelas menores sequéncias de cada conjunto do BAIIBASE devido ao
alto tempo de processamento necessdrio para executar os 342 alinhadores
implementados

Método de Agrupamento | tempo RVS1 | tempo RVS2
AC 187,74 401,58
ACb 220,08 39,11

ACLog 192,33 -
ACLogb 191,45 -
LC 92,18 356,35
AP 232,77 591,70
APb 143,80 152,20
APA 246,65 327,21
APAb 131,74 58,68
APLog 4013,65 -
APLogb 3681,00 -
APAp 129,70 994,80

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Pontuacées do Grupo 1

Método Minimo Maximo Média Mediana

JTT 52,40 82,87 70,44 71,53

PAM 49,87 82,13 69,79 70,87

Distancia PCM 52,50 83,40 70,47 70,73
PMB 52,33 82,63 70,42 71,67

LD 47,27 76,88 61,26 61,58

LOGD 39,07 73,22 54,93 52,73

Arvore NJ 48,37 82,72 68,14 70,53

UP 39,07 83,40 65,33 67,00

Selecdio de Pares BU 47,02 82,08 65,99 65,92
NP 39,07 83,40 66,71 67,95

AC 43,88 75,70 67,52 70,89

ACb 43,88 58,30 53,27 53,72

AClog 58,88 74,50 69,04 72,19

ACLogb 57,17 72,37 66,71 66,59

LC 57,18 68,18 62,19 61,92

Agrupamento AP 39,75 71,65 64,04 68,75
APb 39,75 57,83 53,17 54,50

APA 53,65 83,40 77,48 80,81

APAb 53,65 82,87 73,62 76,44

APAp 47,43 82,08 72,13 79,19

APLog 39,07 68,17 62,79 65,78

APLogb 39,07 75,77 68,81 72,27

- Cen PM 45,43 82,63 68,22 69,47
Média das Distancias PP 39.07 83.40 65.70 66.90

pes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Pontuacées do Grupo 2

Método Minimo Maximo Média Mediana

JTT 42,22 67,39 55,72 55,00

PAM 42,26 66,84 55,82 59,01

Distancia PCM 41,82 67,11 55,72 56,38
PMB 42,08 66,16 55,50 55,10

LD 31,26 62,21 44,50 44,41

A NJ 32,77 65,29 52,66 52,92
rvore upP 31,26 67,39 53,26 52,85
Selego de Pares BU 36,14 67,11 52,00 51,66
NP 31,26 67,39 52,96 52,92

AC 48,18 56,73 53,76 54,29

ACb 41,59 48,81 45,33 45,56

LC 44,61 52,65 49,37 49,01

Agrupamento AP 40,62 53,97 50,40 51,76
APb 31,26 44,78 41,33 42,53

APA 54,23 65,29 62,95 63,67

APAb 42,88 67,39 60,70 63,34

APAp 32,87 64,83 52,04 60,88

e A . PM 31,49 67,07 53,93 53,71
Média das Distancias PP 31.26 67.39 51.93 51.67

pes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Melhores Alinhadores do Grupo 1

Alinhador SP TC MD AG | SP MA PS
125 83,40 | 64,67 | PCM | UP | NP APA PP
053b 82,87 | 64,00 | JTT | UP | NP | APAb | PP
137 82,72 | 6450 | PCM | NJ | NP APA PP

53 82,67 | 64,83 | JTT | UP | NP APA PP
077b 82,63 | 63,00 | PMB | UP | NP | APAb | PP
7 82,43 | 64,17 | PMB | UP | NP APA PP
114 82,13 | 63,50 | PAM | NJ | NP APA PM
113 82,08 | 64,17 | PAM | NJ | NP | APA PP
59p 82,08 | 64,50 | JTT - BU APA PP
83p 82,05 | 65,50 | PMB - BU APA PP
65 82,03 | 64,17 | JTT NJ | NP APA PP

» Destaque para agrupamento de perfil com pontuagdo afim ou
agrupamento de perfil semi-global com pontuacdo afim

» Par mais préximo é superior ao Bloco Unico

» Melhor desempenho quando média das distancias desativada

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Melhores Alinhadores do Grupo 2

Alinhador SP TC MD AG | SP MA PS
53b 67,39 | 43,42 | JTT | UP | NP | APAb | PP
131b 67,11 | 42,33 | PCM - BU | APAb | PP
132b 67,07 | 41,42 | PCM - BU | APAb | PM
101b 66,84 | 4258 | PAM | UP | NP | APAb | PP
77b 66,16 | 42,00 | PMB | UP | NP | APAb | PP
83b 65,70 | 40,08 | PMB - BU | APAb | PP
60b 6547 | 41,25 | JTT - BU | APAb | PM

66 6529 | 4292 | JTT NJ | NP APA PM
138 65,24 | 42,25 | PCM | NJ | NP APA PM
90 6522 | 4258 | PMB | NJ | NP APA PM

» Alinhadores de perfil com pontuagdo afim, e os de perfil
semi-global com pontuacdo afim foram os melhores

» Métodos para determinar de distancia apresentam-se bem
distribuidos

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Piores Alinhadores do Grupo 1

Alinhador SP TC MD AG | SP MA PS
329 47,02 | 6,83 LOGD - BU AC PP
329b 47,02 | 6,83 LOGD - BU ACb PP
324 45,43 | 19,00 | LOGD | UP | NP AP PM
324b 45,43 | 19,00 | LOGD | UP | NP APb PM
321 43,88 | 7,17 LOGD | UP | NP AC PP
321b 43,88 | 7,17 LOGD | UP | NP ACb PP
323 39,75 | 13,83 | LOGD | UP | NP AP PP
323b 39,75 | 13,83 | LOGD | UP | NP APb PP
327 39,07 | 26,83 | LOGD | UP | NP | APLog PP
327b 39,07 | 26,83 | LOGD | UP | NP | APLogb | PP

» Baixo desempenho da distancia logaritmica e do UPGMA

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Piores Alinhadores do Grupo 2

Alinhador SP TC MD | AG | SP | MA | PS

153 40,68 | 18,08 | LD - BU AP PP
147 40,62 | 18,08 | LD UP | NP AP PP
153b 39,14 | 1564 | LD - BU | APb | PP

162p 38,13 | 18,67 | LD NJ | NP | APA | PM
161p 37,98 19,5 LD NJ | NP | APA | PP
154b 37,32 | 1483 | LD - BU | APb | PM
160b 35,65 | 14,83 | LD NJ | NP | APb | PM
159b 32,77 | 1458 | LD NJ | NP | APb | PP
148b 31,49 | 13,08 | LD UP | NP | APb | PM
147b 3126 | 12,83 | LD UP | NP | APb | PP

» Baixo desempenho da distancia local aliada ao alinhamento de
perfil semi-global

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Avaliacao dos Alinhadores

» Alinhamento local recursivo melhorou com a inclusdo do limite
minimo de tamanho para o alinhamento local, 7,35% para a
pontuacdo SP, mas n3o superou o alinhamento de perfil

» Ajustes de Parametros proporcionaram um pequeno aumento
de pontuacdo para as entradas individualmente.

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Conclusoes

Conclusoes

» Estudo dos métodos para construcao do Alinhamento
Progressivo

» Estudo empirico para determinar os parametros
» Implementacdo e avaliacdo de 342 alinhadores progressivos

» Agrupamento por perfil com pontuagdo afim obtiveram
melhores desempenhos.

» Destaque para os alinhadores de consenso com pontuagido
logaritmica.
» Os métodos do PHYLIP para determinar a matriz de

distancias, os métodos para construgcao da drvore e os métodos
para selecdo de pares, apresentaram-se bem equilibrados

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Conclusoes

Trabalhos Futuros

» Utilizacdo de técnicas como o bootstrapping para melhorar a
arvore guia

» Estudo em relacdo a penalidade de alinhamentos de pares de
gaps

» Uso de estratégias iterativas para refinar os alinhamentos
produzidos. Alinhamentos produzidos para cada arquivo de
entrada podem ser usados como populacdo para os algoritmos
genéticos.

Maria Angélica Lopes de Souza Orientador: Zanoni Dias
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Conclusoes

Alinhamento Miiltiplo Progressivo de
Sequéncias de Proteinas

Maria Angélica Lopes de Souza
Orientador: Zanoni Dias

23 de julho de 2010
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