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1. INTRODUCAO

Nos ultimos anos, experienciamos diversas alteracdes climaticas significati-
vas. A ocorréncia de eventos extremos, aumento de temperatura e mudangas nos
regime de chuvas propicia um ambiente favoravel a proliferacao de mosquitos prin-
cipalmente do género A. aegypti e A. albopictus (WHITEHORN; YACOUB, 2019),
conhecidos vetores de doengas como a Dengue, Zika e Chikungunya.

As arboviroses circulam entre animais silvestres, mantendo-se normalmente
entre essas espécies. Com a proliferacdo desses mosquitos e o contato com no-
vas espécies, provenientes do desmatamento, o ser humano acaba tornando-se
um hospedeiro acidental. Apesar disso, uma quantidade pequena de virus conse-
guem dar o salto de espécie, infectando e causando problemas ao hospedeiro nao
habitual (DONALISIO; FREITAS; ZUBEN, 2017).

Virus possuem alta plasticidade genética e uma grande capacidade de mu-
tacdo genética. Por serem necessariamente parasitas intracelulares, utilizam-se do
maquinario do hospedeiro para sua replicagdo. Essa simplicidade, traz algumas
desvantagens como a falta de elementos importantes para evitar erros na repli-
cacdo. Essa propensado a erros e diversos outros fatores, contribuem para essa
capacidade mutacional (MARKQV et al., 2023).

Estudos demonstraram que sé em mosquitos do género Aedes, ha uma
diversidade de aproximadamente 80 espécies distintas de virus (AGBOLI et al.,
2019). Portanto é de grande relevancia do ponto da saude publica, identificar e
analisar essas diversas espécies a fim de desenvolver politicas publicas para miti-
gar surto de casos como os da Dengue.

Para que essa investigacao e caracterizagao seja possivel, € necessario ex-
trair o material genético desses virus. Entretanto essa é uma tarefa complexa, uma
vez que para isolar um virus alvo, € necessario uma série de etapas de filtragem e
cultivo em laboratério. Muitos ndo sobrevivem a essas etapas e impossibilitam seu
estudo (WADELL, 1983).

Alternativamente, a area da metagendmica, trouxe diversos avangos na des-
coberta de novos virus (SAKOWSKI et al., 2014). Apesar desses avancos, ha uma
serie de desafios adicionais. Diferentemente da metodologia supracitada, todo o
microbioma do mosquito é extraido. Dessa forma, temos o material genético de
tudo que esta presente, i.e., virus, bactérias, fungos e o proprio DNA do mosquito
(CASTRIGNANO; NAGASSE-SUGAHARA, 2015).

Para realizar a identificacao e classificagdo de sequéncias virais e nao virais,
tipicamente utiliza-se algoritmos de alinhamento local, tais como o BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool) (ALTSCHUL et al., 1990), onde uma sequéncia de
nucleotideos é extraida e comparada com todos presentes em um banco de dados,
a fim de encontrar o mais similar e classifica-lo.

Entrentanto, essa abordagem depende de classificagbes anteriores ja con-
solidadas e nao abrange satisfatoriamente a alta capacidade mutacional dos virus.
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Estudos mostram que o sequénciamento de metagnémico em larga escala ha uma
prevaléncia de sequéncias desconhecidas, ou seja, que nao obtiveram similaridade
com nada presente nos bancos de dados, mas que podem ser virus. (AGUIAR et
al., 2015)

Portanto, o presente trabalho busca classificar as sequéncias virais em da-
dos metagen6micos de mosquitos, utilizando o método de sequénciamento de larga
escala e shotgun. A partir dos nucleotideos recuperados, representaremos como
string, a fim de extrair caracteristicas latentes e ser capaz de realizar a classificacao,
utilizando Embeddings e classificadores.

2. METODOLOGIA

O processo de sequenciamento em larga escala é realizada em algumas eta-
pas. Ha diversos processos de sequéncia reconhecidos, entretanto iremos utilizar a
apenas a abordagem shotgun. Nessa metodologia, em alusédo ao tiro de escopeta,
0s genomas coletados sdo quebrados em pequenos fragmentos, o que € conhe-
cido como reads. Estes sdo sequenciados através de uma maquina de sequéncia
em larga escala High-throughput sequencing. Gera-se entdo grandes sequéncias
de reads, que passam por um processo de filtragem e validacdo com ferramentas
consolidadas para essa finalidade.

A partir dos redes gerados no processo anterior, é necessario monta-los para
gue contenham a sequéncia original completa. Isto é feito utilizando os fragmen-
tos e através da sobreposi¢do de sequéncia similares e contiguas, € realizada a
montagem, conforme demonstrado na figura 1, obtendo assim os contigs. Ao fi-
nal, esses contigs sao alinhados com o banco de dados e fornecera a classificagéo
dessa sequéncia.

Figura 1: Pipeline descrevendo o processo de sequenciamento através do High-
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Fonte: (AGUIAR; OLMO; MARQUES, 2016)

O trabalho se insere neste ponto, onde a montagem desses contigs e seu
alinhamento, resultam em genomas desconhecidos, e.g., genomas incompletos ou
até um novo organismo ainda nao conhecido.
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Iremos utilizar dados publicos presentes no GenBank com sequéncias clas-
sificadas como virus para treinar um modelo word2vec, a fim de capturar carac-
teristicas latentes das sequéncias e gerar essa representacdo intermediaria. Em
seguida, utilizaremos os dados recentes de (OLMO et al., 2023), onde ha um da-
taset novo de dados metagendmicos de mosquistos do género Aedes, ja curados
pela equipe e utiliza-los para avaliagdo de um modelo classificador de sequéncias
virais.

Na tabela 1 é possivel verificar a grande quantidade de dados sem alinha-
mento frente aos dados que foram classificados corretamente.

Tabela 1: Dataset

Origem Virais N&o Virais Sem Ali-
nhamento

Dados Publicos 974 3814 127027

Pequenos RNAs 2315 10973 14673

3. PROXIMOS PASSOS E RESULTADOS ESPERADOS

Como parte de dissertagcdo em progresso, ainda é necessario realizar os
testes a avaliacao correta dos modelos propostos a fim de validar sua eficiéncia.

No trabalho predecessor (FREITAS, 2020), utilizou-se redes convolucionais,
adptadas para texto, para extrair as caracteristicas das sequéncias e classificar cor-
retamente. Essa abordagem gerou diversos desafios e problemas, como a restricao
de entrada dos contigs, sendo necessario preenche-los quando maiores do que o
definido.

Neste trabalho, espera-se melhorar os resultados utilizando o embeddings
com word2vec e a utilizagdo da expansao dos dados de pequenos RNAs, publica-
dos apos o trabalho supracitado.
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