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O estudo de perfis de expressdo génica relacionados a manifesta-
¢coes de diferentes fendtipos pode fornecer informagdes importantes
para a compreensao da biologia desses processos. Em particular,
na agricultura, a identificacdo dos genes mais relevantes para mani-
festagcbes de fendtipos de interesse econdmico constitui uma etapa
importante do processo de melhoramento genético animal e vegetal.

O projeto “Rede Gendmica Animal” utiliza a tecnologia de microar-
ranjos para realizar analises do perfil de expressao génica, medidas
em diferentes condi¢cbes, com o objetivo de prospectar genes
relevantes para manifestacbes de fendtipos de interesse econémico
para a pecuaria brasileira, como aqueles relacionados a resisténcia a
carrapatos, a resisténcia a mastite e a maciez de carne.

Uma parte crucial na analise de expressdao génica consiste em
relacionar o conjunto de genes, cujo perfil de expressao tenha se
mostrado interessante (ex: genes diferencialmente expressos), com
o0 conhecimento biolégico relacionado a eles e que encontra-se
armazenado em bancos de dados especializados e em publicagbes
cientificas.
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Este trabalho se insere no projeto “Rede Gendmica Animal” e tem por
objetivo construir uma ferramenta que utilize técnicas de mineracao de
textos para apoiar a interpretacao biolégica de dados de experimen-
tos de expressao génica. Por isso, os dados de expressao génica a
serem utilizados para validagc&o da ferramenta sado aqueles gerados no
escopo do projeto “Rede Gendmica Animal”, referente ao organismo
Bos taurus.

Os dados textuais serdo obtidos do Pubmed (NATIONAL CENTER
FOR BIOTECHNOLOGY INFORMATION, 2010a), um banco de dados
publico que agrega informacgdes relevantes sobre artigos técnico-cien-
tificos da area de medicina e bioquimica. Para essa tarefa sera utilizada
a ferramenta E-Utils (NATIONAL CENTER FOR BIOTECHNOLOGY
INFORMATION, 2010b), que permite realizar buscas e downloads no
banco de dados Pubmed.

Apos o download do Pubmed, esses dados textuais serdo tratados
utilizando as ferramentas de mineracéo de textos Pretext (SOARES
et al., 2008) e Taxtools (MOURA; REZENDE, 2010). A ferramenta
Pretext permite que se calcule as frequéncias de cada termo dos
textos obtidos; enquanto a ferramenta TaxTools permite obter clusters
de documentos de acordo com a frequéncia com que cada termo
aparece em todos os artigos obtidos. Isso permite identificar os ter-
mos-chaves para cada cluster, relacionando-os aos correspondentes
genes. A ferramenta, propriamente dita, sera desenvolvida utilizando
as linguagens de programacao Python e Java.

Até o momento, foram realizadas as tarefas de download dos dados
textuais, incluindo o seu armazenamento em um banco de dados
local, e de pré-processamento, utilizando técnicas de mineragao
de textos. Os dados obtidos do banco de dados Pubmed incluem
resumos, titulos, data de publicagdo dos artigos, descricbes dos
genes e a caracteristica RIF do Entrez Gene (este consiste de
uma sentenca com a descricdo funcional de um gene) vinculados
ao organismo Bos taurus. O download desses dados foi feito
com cautela, pois o sitio do Pubmed imp&e restricdbes quanto a
quantidade de dados que pode ser obtida no decorrer de um dia.

118



A

VI Mostra de estagiarios e bolsistas 2010

Toda a plataforma de coleta dessas informacdes foi desenvolvida
em linguagem Java.

Em seguida, os dados coletados foram armazenados na forma de
documentos XML e analisados utilizando as ferramentas de mineracao
de textos PreText e TaxTools. Considerando o conjunto de documentos
relacionados ao organismo Bos taurus (estudo de caso), foram
encontrados 6548 artigos, dos quais 6158 possuem resumo e 2476
possuem RIF. Além disso, foram encontrados 23628 genes relaciona-
dos ao Bos taurus, dos quais 23617 possuem simbolo e descri¢ao.
Esses numeros (26% dos genes do organismo Bos taurus possuem
publicacbes associado) estdo em acordo com a proporgao de genes
anotados do genoma do Bos taurus.

As proximas atividades consistem (i) na definicdo dos parametros mais
adequados para utilizacédo das ferramentas PreText e TaxTools; e (ii)
na construcao da ferramenta de analise propriamente dita, utlizando a
linguagem java, contemplando a visualizacdo dos diferentes clusters
contidos no conjunto de genes em analise e as correspondentes
palavras-chaves que os descrevem.
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