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Resumo

Nos ultimos tempos, com 0s avangos tecnologicos, temos acompanhado uma grande aceleragao
no sequenciamento de novos genomas , aumentando a necessidade de automatizacdo da
andlise dos dados gerados nesse processo. Isso tem motivado o surgimento de pesquisas
voltadas para a proposicao e aplicacdo de técnicas computacionais capazes de processar
grandes quantidade de dados gendémicos. Um importante passo para anotacéo funcional de um
genoma é a identificacdo das sequéncias promotoras, as quais correspondem a segmentos do
DNA que séo responsaveis por sinalizar e controlar a posicdo onde o mecanismo de transcricéo
se inicia. A identificacdo de sequéncias promotoras em genomas pode ser vista como um
problema de classificagdo onde, dado um conjunto de caracteristicas de uma sequéncia
gendmica, deseja-se classificar aquela sequéncia como promotora ou ndo-promotora. Vale
ressaltar que ele é considerado um problema de classificacdo complexo devido a natureza
diversa das sequéncias. Portanto, neste trabalho, avaliamos a utilizacdo de técnicas
computacionais da area de mineracao de dados, mais especificamente técnicas de classificagao,
para a resolugcdo do problema de identificacdo de sequéncias promotoras em genomas de
plantas. A tarefa de predicdo de promotores foi realizada com classificadores treinados a partir
de bases de dados que foram pré-processadas visando a obtencdo de uma quantidade reduzida
de atributos para que fosse possivel a obtencdo de bons desempenhos preditivos com baixo
custo computacional. Em experimentos preliminares de avaliacdo, os classificadores alcangaram
uma taxa de acerto de 84% nas predicdes. A importancia desse resultado se da pelo fato de
obtermos uma acuracia preditiva promissora utilizando apenas recursos computacionais, ou seja,
com baixo custo financeiro quando comparado aquele que teriamos para realizar a classificagéo
de sequéncias de DNAs a partir de experimentos in vitro.
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