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Este trabalho se insere em um projeto que investiga abordagens automaticas de
correlacdo estratigrafica a partir da descri¢do de pogos de sondagem mineral. Esta descricdes
sdo realizadas utilizando uma ontologia de dominio ja existente, que especifica conhecimento
detalhado sobre litologias, texturas e estruturas para rochas sedimentares, igneas e
metamorficas.

Uma hipotese inicial deste trabalho é a de que é possivel adaptar algoritmos classicos
de alinhamento de sequéncias de DNA, do dominio da bioinformética, para este problema
especifico, no dominio da Geologia. Para isso, é necessario desenvolver abordagens para
determinar medidas de similaridade entre facies sedimentares (elementos constituintes das
descricdes de poc¢os). Tais medidas serdo extraidas pelo uso de algoritmos de mineracdo de
dados, aplicados sobre um conjunto de dados reais do dominio da Geologia. Estes dados,
coletados pela CPRM (Companhia de Pesquisa de Recursos Minerais) em uma campanha
para estudo das jazidas carboniferas do estado do RS, foram traduzidos do seu formato
original para o padrdo imposto pela ontologia, com o suporte de um sistema para descri¢ao de
testemunhos.

A metodologia adotada prevé (1) o estudo e teste de abordagens de data mining para
determinar a similaridade entre descricbes de facies e (2) o estudo, adaptacdo e teste de
algoritmos de alinhamento de DNA para o problema de correlacdo de pocos. Até a data do
envio deste resumo, foram realizados testes utilizando o algoritmo de clusterizagdo EM
(Expectation Maximization). Espera-se utilizar os clusters obtidos por esta abordagem para
determinar a similaridade entre facies sedimentares. A qualidade destes clusters seré avaliada
junto a gedlogos. Nos proximos passos deste trabalho, estes resultados serdo utilizados para
adaptar os principais algoritmos de sequenciamento de DNA, tais como os algoritmos de
Needleman-Wunsch e de Smith-Waterman



