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Uma das grandes necessidades nos projetos genoma de hoje é a de analisar e anotar uma grande quantidade de
seqliéncias de proteinas de forma rapida e eficaz. Entretanto, os pesquisadores envolvidos nessas pesquisas nao
possuem tempo suficiente para fazer a anotacdo completa dessas seqiiéncias, 0 que torna 6bvia a necessidade de se
criar ferramentas automaticas para essa tarefa. Este trabalho propde a criagdo de um ambiente baseado em agentes
gue auxilie em todo o processo de anotacdo de genomas. Esse ambiente usa técnicas de aprendizado de maquina para
gue, a partir de um conjunto de dados j& anotados, sejam geradas regras para anotacdo de keywords para novas
seqliéncias de proteinas. O conjunto de dados usados para geragdo dessas regras é proveniente do Swiss-Prot, um
banco de dados de proteinas. As sequéncias de proteinas usadas para geracdo de cada conjunto de regras estdo
relacionadas com a familia do organismo com que se estd trabalhando, ou seja, sdo escolhidas sequiéncias de
proteinas de organismos da mesma familia. Basicamente o trabalho resume-se em se obter os dados do Swiss-Prot,
formatar esses dados para a sua utilizacdo com algum algoritmo de mineracdo de dados, geracdo das regras e
armazenamento dessas regras em uma base dados. (CNPg-Proj. Integrado).

78



