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Introducao

O genoma pode ser definido como toda a informagao hereditaria de um organismo e esta informacao esta codificada no DNA. Cada vez que uma c¢lula se divide, todas as
moleéculas de DNA devem ser copiadas para as celulas resultantes, de modo que estas possuam uma copia completa do genoma e assim, ter a capacidade se desenvolver e
desempenhar suas fungoes especificas. E neste processo de copia que podem ocorrer alteragdes nos nucleotideos, as quais, ao longo do tempo, serdo a base para a evolucao do

genoma.
Motivacao

A evolucdo pode ser considerada um processo de ramificagao, sendo uma arvore filogenética a representacdao geralmente utilizada para uma filogenia, isto €, para representar a
historia evoluciondria inferida para um grupo de organismos. Construindo uma arvore filogenética para um grupo ortdlogo, definido como um conjunto de genes de diferentes
especies existentes que possuam um gene ancestral comum, podemos inferir como se deu a evolugao para um determinado gene do grupo.

O genoma ao evoluir geralmente adquire novos genes, € a forma como sao adquiridos parece determinar muitas das caracteristicas das redes genomicas. Essa aquisi¢ao se da,
basicamente, por duplicacao de genes, de cromossomos ou de todo o genoma, € pela formagao de novos genes.

Segundo Mirkin[1], a reconstru¢do do cenario evolucionario para um determinado grupo de genes ortologos pode ser formulada como a busca pelo cenario evolutivo mais
parcimonioso, 1sto €, o cendario com o menor numero de eventos para um dado conjunto de ortdologos em uma arvore filogenética. Nesse contexto, eventos representam o
surgimento ou perda de genes, que tenham ocorrido ao longo da evolucao de tal forma que resultem no padrdo filético observado atualmente, isto €, o padrao de presenca e/ou
auséncia do gene para as especies atuais.

Consideracoes bioldgicas sugerem que € mais provavel que ocorra a perda de genes existentes do que o surgimento de novos genes. Tendo 1sto em mente, para construir um
cenario evolutivo mais realista percebe-se a necessidade de diferenciar os eventos de aquisicdo € perda de genes, introduzindo um sistema de custo evolutivo que penaliza o
surgimento de novos genes. Assim, 0 cendrio mais parcimonioso € 0 que minimiza o custo total, S = A + gy, onde A ¢ o numero de perdas ¢ y ¢ o nimero de surgimentos € g € a
penalidade de surgimento. O valor minimo para esse custo ¢ denominado valor de inconsisténcia para um dado gene. Os custos relativos aos eventos evolucionarios consideram

duas unidades de custo para surgimento do gene (g=2), € uma unidade de custo para perda [2,3].
Objetivos

Este trabalho busca sistematizar a determinacao da raiz ancestral, o gene mais ancestral, para um gene individual presente em um dado grupo de genes ortdlogos, a partir da

analise da arvore filogenética de consenso utilizando o método da analise de parcimonia.
Metodologia e desenvolvimento

A metodologia de trabalho consistiu na pesquisa bibliografica sobre o estado da arte dos modelos e na proposi¢cao de um algoritmo para analise de parcimonia de arvores
filogenéticas. O algoritmo desenvolvido para a inferéncia da raiz ancestral, o ultimo ancestral comum que possui o gene estudado, busca o cendrio evolutivo mais parcimonioso ao

mapear todas as configuragoes possiveis de surgimento € perda do gene de modo a encontrar a configuragdo que minimize a seguinte equagao:
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Onde Vi representa o valor de presenca (1) ou auséncia (0) do gene para o organismo em questdao (nd da arvore), vy € o custo do surgimento do gene (y=2), A € o custo de perda
(A=1) e N € o nimero de nos representados na arvore filogenética, 1sto €, o numero total de organismos desde os mais ancestrais at¢ os atuais, contemplados na arvore filogenética

de consenso.
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A partir do algoritmo desenvolvido, fo1 implementada uma ferramenta computacional desenvolvida na
linguagem de programacdo Java. Esta ferramenta fo1 capaz de reproduzir os cenarios evolutivos calculados
manualmente e utilizados no artigo “Evolutionary origins of human apoptosis and genomestability gene
networks[5]. Na figura ao lado, em vermelho, a localizacdo do gene ancestral do gene MSHS5 do grupo de

ortologos 0221 de eucariotos. Este gene possui um valor de inconsisténcia igual a 9.

Essa ferramenta possibilitara uma rapida andlise para uma grande quantidade de grupos de ortdlogos individuais
possibilitando a inferéncia da ancestralidade dos genes, propiciando a validacao de medidas experimentais e fornecendo
dados para a simulacdo do crescimento de genomas (realizada pelo Grupo de Modelos Tedricos € Computacionais do IF

UFRGS) que possam ser utilizados para direcionar o desenvolvimento dos modelos do grupo.
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