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1. Contexto


Uma árvore filogenética é uma representação gráfica em forma de árvore, com vértices e arestas, em que todos os indivíduos nela presentes partem de um ancestral comum, a raiz. Cada aresta da árvore representa uma mutação na espécie, cada vértice, um ponto na escala evolutiva, e cada folha uma espécie diferente. A proximidade entre as folhas indica que aquelas espécies têm uma certa proximidade evolutiva (Ver Figura 1).
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	Figura 1: Árvore filogenética

As sete espécies acima (E1 a E7) derivam do mesmo ancestral comum. 

As espécies E6 e E7 são muito mais próximas entre si na escala evolutiva que a E7 da E4.


Redes filogenéticas são generalizações para árvores filogenéticas, já que as árvores não suportam certas propriedades estruturais necessárias para se adaptarem aos modelos das informações genômicas atuais. 

Numa rede filogenética, um nó recombinante é um nó para o qual duas ou mais arestas se dirigem (Ver Figura 2). Essas redes agregam cinco características principais:

· São grafos direcionados acíclicos que têm um nó raiz para onde nenhuma aresta se dirige,

· Têm mutações associadas às suas arestas,

· Uma seqüência associada a cada nó não recombinante,

· A especificação de uma seqüência “prefixo” e outra “sufixo” a cada nó recombinante e,

· A associação de um ponto e uma seqüência de recombinação para cada nó recombinante.
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	Figura 2: Ponto de recombinação

Duas arestas vindas de dois nós distintos da rede filogenética se juntam, um dá o prefixo (aresta P) e o outro o sufixo (aresta S) para ser formada uma nova seqüência no ponto de recombinação 5.


Esse modelo de rede filogenética foi criado porque as árvores não conseguiam modelar às novas descobertas genéticas, fenômenos como recombinação, mutação recorrente e reversa, transferência de genes horizontal, conversão de genes e elementos genéticos móveis, só podem ser entendidos com uma estrutura mais complexa, como um grafo.

A recombinação é um tipo de mutação especialmente importante porque se acredita que ela seja a chave para localizar genes que influenciam em doenças herdadas geneticamente.

Até os dias de hoje as pesquisas com recombinação têm sido feitas somente com experiências práticas na natureza e na história, que vêm sendo estudadas ao longo dos anos. Quase nada foi publicado na análise combinatória das recombinações através do uso de redes filogenéticas.

Na biologia, essas redes filogenéticas são conhecidas como a possível história da evolução das seqüências presentes na rede, na premissa que existe um único ancestral comum a todas as seqüências. 

Para cada estado de uma seqüência, existe um ponto na rede filogenética, esse ponto pode sofrer uma mutação ou pode se juntar a uma aresta vinda de outro ponto, o que faz uma recombinação. Uma recombinação ocorre num nó de recombinação, e isso distingue uma mudança de estado por recombinação de uma mudança de estado por mutação.

Uma rede filogenética perfeita seria uma rede topologicamente direcionada, ou seja, uma árvore. 

Na rede filogenética, as seqüências são representadas como cadeias de caracteres binários, onde cada caractere representa um SNP (Single Nucleotide Polymorphism), por convenção, a raiz é uma cadeira de zeros.

Numa rede filogenética com um ponto de recombinação X, se traçarmos caminhos partindo de X em direção à raiz (ancestral comum) e esses caminhos tiverem a possibilidade de se cruzarem, temos então um ciclo de recombinação (Ver Figura 3).

	
[image: image3.png]00100

01100 o0

o1101





	Figura 3: Ciclo de recombinação

Os dois vértices de que derivam as arestas P e S do ponto de recombinação 5 foram originados do mesmo vértice (00100), formando assim um ciclo de recombinação.


Numa rede filogenética, se existe um ciclo de recombinação que não compartilha nós com nenhum outro ciclo de recombinação, ele é chamado de “gall”. Uma rede filogenética é chamada de galled tree se todos os seus ciclos de recombinação forem galls.

A importância dessa área de estudos está principalmente na possibilidade de mapear a origem de trechos do genoma associados a certas características ou sintomas desenvolvidos na vida do indivíduo. Através de um grupo de cobaias sem relações de parentesco, pode-se dizer que partes dos genomas vieram de um ancestral comum. A partir daí pode-se entender e determinar a história daquele trecho do genoma e fazer o mapeamento que queremos, o que se encaixa perfeitamente numa rede filogenética.

Um problema já resolvido é o de determinar se existe uma galled tree a partir de um conjunto de entradas formado por seqüências do mesmo tamanho e montá-la caso exista [1].

2. Objetivos

A proposta deste trabalho é desenvolver uma análise de limites superiores e inferiores para o número de possíveis recombinações para seqüências obedecendo a variados tipos de restrições.

Tal análise é importante para a definição de condições que possam levar ao desenvolvimento de algoritmos mais eficientes.

ETAPAS:

1. Estudar a reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações são não-sobrepostas, ou seja, os ciclos são disjuntos.

2. Escrever um programa para fazer reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações são não-sobrepostas.

3. Estudar a reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações apresentam no máximo uma sobreposição.

4. Escrever um programa para fazer reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações apresentam no máximo uma sobreposição.

5. Estudar a reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações apresentam múltiplas sobreposições.

6. Escrever um programa para contar o número de possíveis recombinações no caso de múltiplas sobreposições.

3. Cronograma


O cronograma abaixo mostra as etapas, com suas respectivas datas, em que será desenvolvido o trabalho de graduação descrito acima.

	
	Mês

	
	Nov/04
	Dez/04
	Jan/05
	Fev/05
	Mar/05

	Etapas
	Elaboração da proposta inicial


	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	Estudo da teoria e implementação de programa para fazer reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações são não-sobrepostas
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	Estudo da teoria e implementação de programa para fazer reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações têm no máximo uma sobreposição
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	Estudo da teoria e implementação de programa para fazer reconstrução de redes filogenéticas quando as recombinações têm múltiplas sobreposições
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	Relatório final do trabalho


	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	Preparação da apresentação
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