
Análise filogenética computacional de serpentes
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Figure 1: Ilustração da produção de protéınas de venenos em células de
serpentes.



Cladogramas

Figure 2: Exemplo de árvore filogenética de sete organismos.



Introdução

I Venenos de serpentes são misturas proteicas

I Proteoma e N-Glicanos são correlacionados com a filogenia

I Métrica de comparação de cladogramas

I Explorar informação de pept́ıdeos



Introdução

Objetivos

I Geral: metodologia de geração, comparação e visualização de
cladogramas com dados não tradicionais

I Espećıfico: testar a hipótese que o perfil proteômico de
espécies do gênero Bothrops é correlacionado com sua
filogenia



Inferência Bayesiana

B(s) := número de árvores posśıveis para s espécies

τi := i-ésima árvore

X := um conjunto de informações biológicas

f (τi |X) =
f (X|τi ) f (τi )∑B(s)
j=1 f (X|τj) f (τj)

,



Inferência Bayesiana

f (τi ) ∼ Uniforme

(
1

B(s)

)

f (X|τi ) =

∫
υ

∫
θ
f (X |τi , υ, θ) f (υ, θ) dυ dθ



MCMC

Figure 3: Convergência do algoritmo Metropolis-Hastings. O método
MCMC, representado pelo linha laranja, tenta aproximar a distribuição
azul. Fonte.

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


teste CADM

I Lapointe e Legendre 2004

I Estimar congruência entre cladogramas

I Ńıvel de congruência de 0 (incongruência) a 1 (congruência
total)



Banco de Dados

Figure 4: Modelo Entidade Relacional do banco de dados



Programas

Figure 5: Programas e tecnologias utilizadas no projeto
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Figure 6: Metodologia aplicada no projeto.



Equivalência de Pept́ıdeos

I BLAST
I Score
I E-value

I Relação de equivalência

I Union Find



Árvore genômica

Figure 7



Árvore de Protéına

Figure 8: Cladograma obtido por dados proteicos (CADM : 0.4942).



Árvore de N-glicanos

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



Árvore de Pept́ıdeos

Figure 10: Cladograma obtido por dados pept́ıdicos (CADM: 0.7927).



Árvore de Pept́ıdeos (de novo)

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



Resultado da Metodologia

Árvore (min evalue) CADM Número de Sequências

(a) (10−10) 0.6662 5408

(b) (10−5) 0.7207 4901

(c) (10−2) 0.7214 3258

Table 1: Resultados do teste CADM comparando as árvores de pept́ıdeos
de proteoma total sequenciados do modo de novo após aplicada a
metodologia de equivalência de pept́ıdeos variando o min evalue.



Conclusão

Contribuições Tecnológicas

I Pipeline desenvolvido

I Método de Equivalência de Pept́ıdeos

Contribuições Cientificas

I Árvores geradas com dados pept́ıdicos são topologicamente
congruentes

I Divergência da B. neuwiedi



Trabalhos Futuros

I Estender metodologia para novas serpentes

I Aplicar em outros contextos (e. g. modificações epigenéticas
em células canceŕıgenas)

I Identificar o porquê da divergência da B. neuwiedi
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