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No estudo da evolucao das espécies, é imprescindivel a utilizacao de arvores filogenéticas para verificar a
relacdo entre os mesmos. Entretanto, usando métodos filogenéticos tradicionais ocorrem erros, por
exemplo,de alinhamentos incorretos ou nimero restrito de genes. Além disto, métodos de alinhamentos
de sequéncias completas de genoma sao impraticdveis, por possuirem enormes dados para
processamento. Os métodos de algebra linear abrem possibilidades em aplicacées biométricas, utilizando
a representacao de proteinas como vetores no espaco multidimensional. O banco de dados InterPro
integra modelos preditivos ou "assinaturas" de proteinas, que sdo usados para analises genéticas. A
presente pesquisa busca responder a seguinte questdao:Genomas analisados por métodos de algebra
linear, por representacao vetorial a frequéncia de tri-peptideos e entradas de InterPro podem gerar
relacdes filogenéticas validas do ponto de vista bioldgico? Utilizando genomas completos de 317 espécies
de eucariontes, retiradas do banco de dados Uniprot, analisou-se a filogenia por meio de duas técnicas:
Metodologia cldssica (alinhamento par-a-par) testadas nos programas:MEGA, ClustalW, Clustal Omega,
MUSCLE, BioEdit, CLC Sequence, e o uso de algebra linear com vetores de frequéncia de tri-peptideos
(vetores de frequéncias de tri-peptideos dos genomas) e entradas do InterPro (usando vetores de
representacdo de genomas com a presenca (1) ou auséncia (0)), através do software MATLAB. O método
cldssico ndo gerou resultado valido em nenhum dos programas testados, devido a problemas
computacionais pela grande quantidade de dados (genomas avaliados com mais de 13 milhdes de
aminoacidos). Com o uso da algebra linear construiu-se arvores filogenéticas que apresentaram resultados
similares através do dendograma. Os resultados obtidos demonstram que genomas podem ser avaliados
por meio de técnicas de algebra linear, esta premissa e de suma importancia no tratamento de dados.
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