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RESUMO

Em muitas aplicacbes ha a necessidade de se determinar uma solucéo aproximada para
um sistema linear mesmo sem solucdo. Usando o M étodo dos Minimos Quadrados isso torna-se
possivel.

Neste artigo é estudada a utilizagdo do método dos Minimos Quadrados aplicado em
Matrizes de Disténcias.

O objetivo deste trabal ho é estudar métodos de reconstrucdo de arvores filogenéticas e
estudar aplicaces do método dos minimos quadrados em problemas desse tipo, de formaa
compreender a vantagem de sua utilizagcdo na filogenia. Paratanto, trés métodos distintos paraa
construcdo de arvores filogenéticas serdo utilizados a partir da mesma matriz de distancias, com
algumas espécies de animais, de forma que, apos a aplicacdo dos métodos, os resultados possam
ser comparados no intuito de aferir a aplicabilidade de cada um.

Inicialmente introduzidos por Cavalli-Sforza e Edwardg 1], métodos de matrizes de
distancias utilizando Minimos Quadrados foram sendo desenvolvidos e madificados durante os
anos. O método de inferéncia de arvores por minimos quadrados apresentado é um dos mais
aceitos e bem justificados estatisticamente. O critério basico para aferir a qualidade da arvore
aproximada (inferida) € dado pelo valor da soma dos quadrados dos residuos (diferencas entre
valores das distancias reais e aproximadas) e € usado o algoritmo proposto por Albrecht et al[3],
0 qual consiste em uma sequéncia de passos que distribui a criacao de arvores filogenéticas em
um grupo de processos, onde a cada iteracdo identificam-se as melhores arvores, que sao
mantidas. Este algoritmo baseado em Falsenstein[2] é estudado neste trabalho, e na Figura 1
abaixo, pode-se ver o resultado obtido para uma determinada matriz de distancias.
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Figura 1: Exemplo de obtencdo da &rvore 6tima com o Método dos Minimos Quadrados.
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