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Introducdo:

A entropia fornece uma previsao quantitativa da desordem. O sentido natural €

de aumento de desordem. Pode-se calcular a entropia (S) utilizando probabilidade, para
1

isto utiliza-se a formula S = X P(x) log ( P

), onde P é a probabilidade.

No método utilizado, as probabilidades utilizadas foram as de apari¢do cada
base nitrogenada do Virus. Ainda € possivel comparar a diferenca entre dois virus. Para
isto utilizamos a Divergéncia de Kullback-Leibler (que serve ndo sé para virus) que é

dada por Dg;, = 2 P(x)log %,

Vale lembrar que a divergéncia de Kullback-Leibler ndo é simétrica, ou seja,
Dk (P, Q) # Dg.(Q,P),aindase P =Q resultaem uma divergéncia nula.

onde P(x) e Q(x) sdo distribuigcdes de probabilidade.

Método:

Primeiramente se fez um programa na linguagem C a fim de calcular as
probabilidades de cada base nitrogenada de um virus para assim calcular primeiramente
a entropia. Apos fazermos algumas analises baseadas na entropia, adicionamos ao
programa a possibilidade de calcular a Divergéncia de Kullback-Leibler. Apoés realizar o
programa, escolhemos um virus a partir de um banco de dados de genoma, com a
intencdo que houvesse a referencia da localidade dos virus, tal que um mesmo virus
tivesse cepas em diferentes localidades, assim poder-se-ia comparar as divergéncias
com a distancia real das origens das amostras.

Utilizamos o programa desenvolvido no genoma das diversas amostras do virus.
As amostras pertenciam a Taiwan (Hualian), Sri Lanka (desconhecida), China (Guanxi),
Taiwan (desconhecida), China (Hainan) e Singapura (desconhecida). Analisamos
primeiramente em funcdo da entropia. Também repetimos o método com outras
amostras. Comparamos ndo somente a um mesmo virus em diferentes localizagbes, mas
também Fungos com Virus e Bactérias.

ApOs isto, desenvolveu-se um programa para calcular a divergéncia dos
aminoéacidos (triplets) de cada virus, este programa ainda esta em desenvolvimento.

Conclusdes:

Com a analise que fizemos em relacdo as divergéncias das bases nitrogenadas
podemos concluir que parece ter uma relagdo entre a Distancia de Kullback-Leibler e a
distancia, mas em alguns casos divergiu um pouco. Quanto a relacdo Fungo, Virus,
Bactéria, pelas distancias de Kullback-Leibler podemos dizer que o virus é o que esta
mais distante de todos. O virus estd mais proximo a bactéria do que ao fungo, e a
bactéria esta mais proxima ao fungo do que ao virus. As divergéncias entre as diferentes
bactérias analisadas em alguns casos foram maiores do que entre espécies, entdo talvez
0s resultados ndo sejam tdo bons. Para ter uma certeza maior devemos calcular a
divergéncia levando em consideracdo ndo s6 as bases nitrogenadas de cada amostra,
mas também os triplets.



