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Objetivos

Este trabalho tem como objetivo apresentar um
estudo e o desenvolvimento de ferramentas
para analisar e comparar dados de
metagenomas. Metagenémica é uma forma de
se estudar comunidades microbianas em nichos
ecolégicos especificos, por exemplo, o
estbmago de animais, o fundo do mar, as
nuvens e o interior de cavernas. Neste projeto,
estamos inicialmente analisando dados de
metagenomas da compostagem gue ocorre no
Zoolégico Municipal de Sao Paulo e as
ferramentas desenvolvidas visam a comparar a
evolucao microbacteriana da compostagem ao
longo do tempo, de forma a identificar
correlacbes entre o  crescimento  (ou
decaimento) da variedade e quantidade de
espécies, bem como identificar genes ou
conjuntos de genes de interesse.

Métodos/Procedimentos

A metodologia foi iniciada com a identificacéo,
junto aos especialistas do dominio, das
principais dificuldades quanto a analise e
comparacdo de dados de metagenomas. Com
uma lista de desafios em maos, 0 passo
seguinte consistiu da identificacdo de solucdes
possiveis na literatura e de ferramentas que
pudessem auxiliar na resolucdo destes
desafios. Com base neste estudo, identificou-se
gue a comparagcdo entre a quantidade e
diversidade de espécies em metagenomas €
uma tarefa importante que ainda apresenta
alguns desafios ligados a quantidade de dados
e precisdo dos resultados. A partir dai foram
desenvolvidas e estdo sendo testadas
ferramentas para comparar os dados de
metagenomas.

Resultados

Até o momento, foram desenvolvidas duas
ferramentas para a comparacdo de dados

metagendmicos: uma para a organizacdo e
contagem das sequéncias de DNA coletadas de
acordo com a classificacdo taxondémica
utilizando dados de duas ferramentas diferentes
(uma mais precisa, porém que sO consegue
identificar a taxonomia de uma pequena
quantidade dos dados e outra mais
abrangente). A Figura 1 apresenta a distribuicio
das classes mais abundantes em 5 coletas
realizadas na mesma composteira.
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Figura 1: Distribuicdo das Classes nas Coletas

A segunda ferramenta desenvolvida
correlaciona os dados taxondémicos para
identificar relagBes positivas e negativas entre
as frequéncias das espécies identificadas.

Conclusoes

Este projeto estd desenvolvendo ferramentas
para auxiliar na andlise de dados de
metagenomas  focando na  distribuicdo
taxondmica das provaveis espécies com base
no DNA sequenciado. Em particular, na
comparacdo entre diferentes coletas de um
mesmo ambiente e na correlacdo entre as
frequéncias das espécies encontradas.
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