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1 RESUMO DO PROJETO

1 Resumo do Projeto

Com o crescente número de genomas seqüenciados sendo disponibilizados atualmente [56], in-

clusive o humano[79, 44], um problema muito importante que surge imediatamente na área de

Biologia Molecular é extrair informações desses enormes bancos de dados de seqüências.

A Biologia Molecular Computacional [50] consiste basicamente no desenvolvimento e uso de

técnicas matemáticas e de Ciência da Computação para auxiliar a solução de problemas da Biologia

Molecular.

Diversos problemas vêm sendo estudados nessa área: a comparação de seqüências de DNA

[24, 85], montagem de fragmentos de DNA [1], mapeamento f́ısico de DNA [2], árvores filogenéticas

[86], reconhecimento de genes e partes de genes [69, 16], busca de homologia [39], clustering [23, 28],

predição da estrutura de protéınas [65] etc.

O objetivo principal deste trabalho é comparar diversos métodos computacionais dispońıveis

atualmente para clustering e busca de homologia em seqüências de DNA, RNA e protéınas.

Para tal, dentre os diversos modelos probabiĺısticos dispońıveis para modelagem de seqüências [27],

modelaremos os dados por Gramáticas Estocásticas [35] que serão estimadas a partir de dados reais

utilizando-se diversas técnicas de reconhecimento de padrões [25, 80] e Aprendizado Computacional

[83, 9].

Este trabalho está vinculado ao Projeto Temático CAGE 1 (do inglês, “Cooperation for Analysis

of Gene Expression”) (FAPESP no
¯ 99/07390-0), que une esforços do Instituto de Qúımica e do

Instituto de Matemática e Estat́ıstica da Universidade de São Paulo com o objetivo de estudar os

mecanismos de expressão gênica.

Uma versão eletrônica deste documento com links para alguns dos documentos citados pode ser

encontrada em:

http://www.vision.ime.usp.br/∼caetano/mestrado/projeto/relatorio-fapesp-2002-07.pdf

Uma versão eletrônica da proposta original pode ser encontrada em:

http://www.vision.ime.usp.br/∼caetano/mestrado/projeto/proposta.pdf

1Para mais informações, sobre o grupo, http://www.vision.ime.usp.br/∼cage/
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2 PLANO DE TRABALHO E CRONOGRAMA (INICIAL VS REALIZADO)

2 Plano de Trabalho e Cronograma (Inicial vs Realizado)

No nosso cronograma inicial, a previsão para o ińıcio da bolsa era abril de 2001. Como a

bolsa só começou em agosto de 2001, apresentamos abaixo uma versão com as datas atualizada do

cronograma original.

2.1 Plano de Trabalho (Inicial vs Realizado)

Legenda
Executado

√

Parcialmente executado ◦
A ser executado •

Atividades

1 Disciplinas do programa de pós-graduação
√

2 Leitura supervisionada de [80] ◦

3 Estudo de Biologia Computacional
√

4 Estudo de linguagens formais e gramáticas
√

5 Estudo do Matlab e GCG e suas ferramentas
√

6 Especificação do gerador estocástico de palavras
√

7 Especificação do Ambiente de Treinamento ◦

8 Especificação dos Testes ◦

9 Implementação do gerador estocástico de palavras
√

10 Implementação dos Ambientes Especificados ◦

11 Implementação dos Testes ◦

12 Primeira avaliação dos algoritmos •

13 Segunda avaliação dos algoritmos •

14 Redação de relatórios semestrais para a FAPESP ◦

15 Redação da proposta da dissertação •

16 Seminários •

17 Avaliação dos resultados •

18 Redação da dissertação •
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2 PLANO DE TRABALHO E CRONOGRAMA (INICIAL VS REALIZADO)2.2 Cronograma (Inicial vs Realizado)

2.2 Cronograma (Inicial vs Realizado)

proposto
Executado

√

Parcialmente executado ◦
A ser executado •
Não será executado ×

não proposto
Executado ?
A ser executado ·

2001/2002

Ago Set Out Nov Dez Jan Fev Mar Abr Mai Jun Jul

1
√ √ √ √ √ √ √ √

2 × × ◦ ◦
√

? ? ?

3
√ √ √ √

? ? ? ?

4
√ √ √ √

5
√ √ √ √ √ √ √

6
√

7 × × ◦ ? ?

8 × ×
√

? ?

9
√

10 ◦ ◦ ◦
√ √

14 ×
√

2002/2003

Ago Set Out Nov Dez Jan Fev Mar Abr Mai Jun Jul

3 • • • •
5 • • • • •
10 • • · · • • • •
11 • • • • • • •
12 · • • •
13 • • •
14 •
15 × · ·
16 × × • • • · ·
17 • • •
18 • • •

3



3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES

3 Principais Realizações

O objetivo desta seção é apresentar um detalhamento das realizações efetuadas no peŕıodo em

que o relatório se refere.

3.1 Resumo

Ao longo de seu mestrado, o bolsista completou todos os crédito do programa de pós-graduação

através da conclusão de 7 disciplinas (todas com o conceito A). Além disso, o bolsista foi aprovado

no teste de inglês em 22/02/2002.

Dentre as principais tarefas relativas ao projeto realizadas no peŕıodo, pode-se destacar o ex-

tenso estudo de técnicas de Biologia Computacional (principalmente os aspectos computacionais),

bem como dos softwares Matlab [91], GCG [87] e suas ferramentas. Também especificamos e

implementamos um gerador estocástico de palavras.

Atualmente estamos realizando duas tarefas principais:

1. Especificação e implementação dos ambientes de treinamento e testes

2. Finalização de algumas leituras

3.2 Disciplinas do Programa de Pós-Graduação

A seguir estão as disciplinas cursadas pelo bolsista ao longo do programa de pós-graduação.

Mais detalhes a respeito de cada disciplina podem ser encontrados no histórico escolar anexo ou no

catálogo de disciplinas de Ciência da Computação [90].

Ao todo foram cursadas 7 disciplinas, o que completa todos os créditos exigidos pelo programa

de mestrado. As seguintes disciplinas foram cursadas:

MAC5722 Introdução à Teoria da Complexidade de Algoritmos

MAC5720 Teoria dos Autômatos Finitos

MAC5727 Algoritmos de Aproximação

MAC5828 Tópicos em Complexidade Computacional

MAC5711 Análise de Algoritmos

MAC5749 Análise e Reconhecimento de Formas: Teoria e Prática

MAC5832 Aprendizagem Computacional: modelos, algoritmos e aplicações
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.3 Estudos Realizados

Todas as disciplinas foram conclúıdas com o conceito A. A dedicação às disciplinas foi bastante

grande para se chegar ao desempenho obtido. Em alguns peŕıodos, o trabalho em cima do projeto

foi interrompido para poder haver um empenho maior nas atividades exigidas pelas disciplinas.

Tais peŕıodos de interrupção foram mais freqüentes ao longo do ano de 2001, o que comprometeu

ligeiramente o cronograma como pode ser observado na seção 2.2, mas nada que não possa ser

recuperado até o final do próximo semestre.

3.3 Estudos Realizados

O objetivo desta seção é apresentar um resumo das principais leituras e cursos realizados. Ao

longo do peŕıodo de estudos, foram realizadas diversas leituras de livros, artigos e páginas na

Internet. O bolsista também assisstiu a dois cursos ministrados no próprio Insituto de Matemática

e Estat́ıstica.

Tendo em vista a extensa bagagem matemática e computacional do curso de graduação do

bolsista, principalmente em relação aos aspectos teóricos da Computação, foi dado ênfase à leitura

introdutória em Biologia Computacional e à leitura avançada na área de reconhecimento de padrões.

3.3.1 Leituras

Livros

Apesar do bolsista ter realizado durante alguns anos um projeto de Iniciação Cient́ıfica na

área de reconhecimento de padrões, o mesmo não era muito familiar com Biologia (apesar de

ser um pouco familiar com Biologia Bomputacional). Tendo em visto tal deficiência, resolvemos

começar as leituras por [77] na área de Biologia e [38] na área de Computação. Foram dois livros

muito interessantes porque o bolsista teve a oportunidade de entender melhor Biologia e também

algumas técnicas computacionais mais a fundo, como as árvores de sufixo, algoritmos de “matching”

exatos e com erros e algumas técnicas de programação dinâmica e heuŕısticas usadas em Biologia

Computacional.

Na seqüência, fizemos uma releitura de [50] para fixar melhor alguns conceitos e finalizamos a

leitura de [55], um livro muito interessante na área de Biologia Computacional que dá uma visão

da área um pouco diferente dos outros livros que lemos.
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.3 Estudos Realizados

Um livro que não era bem o que esperávamos foi [39], que aborda aspectos biológicos da homo-

logia e não computacionais como esperávamos.

Tendo conclúıdo a fase introdutória de leituras, passamos para uma fase mais técnica e compu-

tacional. Iniciamos tal fase com o livro [9], que é introdutório, mas resume em um só lugar diversas

técnicas de Aprendizado Computacional aplicadas à Biologia Computacional. Para entender me-

lhor a essência de tais técnicas, realizamos a leitura de [45] e [7], dois livros que abordam aspectos

mais teóricos da área de Aprendizado Computacional. Nesta mesma linha de estudos teóricos (mas

não tão teórico), realizamos a leitura de [26], um excelente livro na área de reconhecimento de

padrões e também lemos [40], um livro sobre Redes Neurais.

Em paralelo com todas essas leituras acima, realizamos a leitura dos manuais do GCG e

Matlab bem como o uso de suas ferramentas. Chegamos a escrever alguns programas de testes

e realizar alguns experimentos para nos familiarmos com esses softwares que serão muito úteis ao

longo do projeto.

Após todas estas leituras, resolvemos ler [80], também um excelente livro na área de reconhe-

cimento de padrões, dando ênfase nas técnicas de “clustering”. Realizamos também as leituras

parciais de [11, 36, 12], tais leituras, entre outras, serão finalizadas ao longo do próximo semestre.

Artigos

Ao longo deste primeiro ano de bolsa, foram lidos algumas dezenas de artigos. Uma lista com-

pleta dos artigos lidos está na bibliografia. Vamos somente citar aqui os que mais nos interessaram,

foram eles [22], [70] e [17]. Todos abordam o mesmo assunto que é a assinatura genômica das

espécies. Tais artigos propõem classificadores baseados na freqüência de utilização de bases no

genoma de cada espécie. Além disso é proposto uma forma de representação dessas tabelas de

freqüência através do uso de imagens. A representação resultante é muito interessante, principal-

mente porque, entre outras coisas, permite a utilização de técnicas de reconhecimento de padrões

em imagens na abordagem do problema de reconhecimento de padrões em seqüências (como, por

exemplo, a detecção de genes).

Śıtios na Internet

Durante o peŕıodo de leituras, navegamos na Internet em busca de informações atualizadas a
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.4 Especificações e Implementações

respeito da área que estamos estudando. Acessamos desde algumas páginas clássicas como [98, 94]

até páginas com informações detalhadas sobre algoritmos, principalmente algoritmos para predição

de genes, como por exemplo o geneid [95] e o GENSCAN [16].

Um curso muito interessante de Biologia Computacional que acompanhamos é [20]. A lista

completa de links acessados será omitida, e um pequeno resumo da mesma está apresentada na

bibliografia.

3.3.2 Cursos

O bolsista participou de dois cursos em Biologia Computacional. Ambos os cursos foram mi-

nistrados na USP.

O primeiro curso [21], assistido entre os dias 14 e 17 de novembro de 2001, abordava alguns

aspectos báscios de análise de seqüências e filogenia.

O segundo curso [97], ministrado entre os dias 18 de fevereiro e primeiro de março de 2002,

abordava tanto aspectos de informática como aspectos de Biologia. Preferimos assistir somente a

parte de Biologia do curso.

3.4 Especificações e Implementações

Após a conclusão da fase de estudos mais teóricos, conceitos muito utilizados em Biologia

Computacional ficaram bem mais claros. Podemos dividir as principais ferramentas utilizados

na área em dois tipos principais: ferramentas baseadas em Aprendizado Computacional (como

por exemplo, a utilização de Modelos Escondidos de Markov para modelar genes) e ferramentas

baseadas na construção anaĺıtica de algoritmos (como é o caso da programação dinâmica aplicada

ao alinhamento de seqüências ou algoritmos para predição de genes baseados na estat́ıstica de

utilização da terceira componente de cada códon, por exemplo).

O objetivo do nosso projeto, é estudar ferramentas baseadas em Aprendizado Computacional,

mas, muitas vezes, tais ferramentas são utilizadas em conjunto com ferramentas baseadas na cons-

trução anaĺıtica de algoritmos, ou seja, temos algoŕıtmos h́ıbridos. Resolvemos, então, especificar

um ambiente de testes capaz de lidar com as diversas técnicas de Aprendizado Computacional, mas

não só elas, de forma completamente transparente e simples de usar.
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.4 Especificações e Implementações

Para tal, acreditamos que o ponto mais forte da nossa especificação deve ser a forma com que os

dados são armazenados e as relações entre os mesmos. Ou seja, estamos especificando um ambiente

que seja flex́ıvel o suficiente para que se possa abordar qualquer problema na área sem a necessidade

de se reescrever o ambiente, bastando extendê-lo de forma simples. Além disso, o modelo deve ser

maduro o suficiente para acompanhar as mudanças na área que são muito rápidas, tanto em relação

aos dados dispońıveis quanto em relação aos tipos de dados dispońıveis, ou seja, o modelo deve ser

de fácil atualização ou até mesmo com mecanismos de atualização automática dos dados quando

for o caso.

Como motivação e forma de orientação, escolhemos o problema clássico de localização de genes

devido à sofisticação que tal problema alcança na área. Na tentativa de resolver este problema,

diversas técnicas de Aprendizado Computacional são utilizadas bem como técnicas h́ıbridas, o que

nos faz acreditar que ele seja um excelente problema a ser analisado. Aqui é importante observar

que o objetivo principal do projeto não é achar genes ou entender como funciona um determinado

algoritmo para tal tarefa, mas sim entender as técnicas e ferramentas principais que sustentam os

algoritmos da área.

3.4.1 Especificação do Ambiente

Ao longo do peŕıodo em questão, realizamos três especificações principais.

• Primeiramente especificamos o gerador estocástico de palavras. Durante sua especificação,

levamos em conta os padrões de gramáticas estocásticas dispońıveis, bem como as necessidades

do nosso grupo, visto que tal gerador será usado em testes dos algoritmos que estão sendo

desenvolvidos pelo nosso grupo e por este projeto. O pograma lê um conjunto de gramáticas

estocásticas, alguns parâmetros de entrada, como o número de seqüências de sáıda, tamanho

máximo, formato da sáıda, entre outros e a sáıda do programa é simplesmente o conjunto de

seqüências desejado.

• Partimos então para a especificação do nosso ambiente de trabalho. Tendo em vista as

necessidades já citadas, optamos por constrúı-lo baseado no sistema de arquivos do Linux

e a utilização de Makefiles e scripts para sua atualização. Tal forma de armazenamento

facilita o desenvolvimento rápido de filtros que permitem a utilização de tudo quanto é tipo
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.4 Especificações e Implementações

de programa dispońıvel atualmente, mesmo que rodem em sistemas operacionais distintos.

Além disso os dados estão rapidamente dispońıveis, visto que estão no HD do micro de testes.

Dividimos este ambiente em quatro módulos principais:

Dados de entrada

Este módulo é o que consideramos o mais importante. Como base deste módulo temos os

dados brutos. Tais dados são filtrados de forma a extrair somente as informações que nos

interessam. Não só isso, muitas vezes filtramos dados de diversas fontes de forma que eles

sejam unificados. Com esses dados unificados e de formato simples em mãos, fica facilitada

a confecção de scripts que convertam tais dados para o formato de entrada de algoritmos

espećıficos. Não só isso, fica facilitada a seleção dos dados que se quer utilizar.

Este módulo é desenvolvido todo baseado em Makefiles e filtros de forma que qualquer al-

teração nos dados brutos (como por exemplo, a alteração dos arquivos do genoma humano

no NCBI) possa facilmente ser incorparada, bastando fazer download dos novos dados e

rodar o utilitário make, ações que podem até mesmo serem colocadas num script automático.

Resumindo este módulo foi projetado para ser de fácil atualização, modificação e extensão.

Dados de teste

Neste módulo guardamos uma série de filtros necessários para a utilização dos diversos pro-

gramas. A função de tais filtros é gerar a partir dos dados de entrada filtrados, conjuntos de

dados de testes prontos para serem rodados pelos programas a serem utilizados.

Outro objetivo deste módulo é também manter um histórico dos experimentos realizados.

Programas

Neste módulo mantemos todos os programas utilizados no projeto, tanto os desenvolvidos por

nós como os disponibilizados por terceiros. Serve simplesmente como um ı́ndice das opções

dispońıveis.

Relatórios
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.4 Especificações e Implementações

Neste último módulo mantemos relatórios sobre tudo o que estamos fazendo, desde os expe-

rimentos realizados até os principais links acessados por nós.

• Por último, realizamos uma especificação de como nossos testes devem ser, ou seja, como

vamos testar os algoritmos e técnicas que estamos avaliando. Esta especificação ainda não foi

conclúıda.

3.4.2 Implementações realizadas

Realizamos uma implementação parcial dos ı́tens citados na seção anterior. Entre elas:

• Implementação completa e testes do gerador estocástico de palavras. Ele foi implementado

a partir da especificação e tem se mostrado muito útil em alguns testes, principalmente nos

testes envolvendo gramáticas estocásticas do grupo.

• Implementamos parcialmente o ambiente de trabalho. Finalizamos o módulo principal que

lida com os dados de entrada.

Como estamos abordando o problema de predição de genes, estamos utilizando dados do

NCBI [98], Ensembl [94], Genome Project Working Draft [96] e dados fornecidos pelo nosso

co-orientador para gerar dois tipos de dados principais:

1. Um mapa completo do genoma humano (respeitando as limitações atuais quanto à com-

pletude do genoma humano) em que a posição de genes reais e preditos bem como outros

elementos são assinalados.

2. Um diretório para cada gene conhecido contendo diversas informações sobre o gene, como

a posição dos seus exons, tabelas de freqüências etc.

3. Mapas extras dos cromossomos e contigs contendo informações como áreas mascaradas,

de freqüência alterada, entre outros ı́tens.

Tais dados serão muito úteis para os nossos experimentos, principalmente porque estão num

formato muito simples apesar de ocuparem bastante espaço em relação às outras repre-

sentações utilizadas.

Também implementamos parcialmente os filtros para a geração dos dados de testes.
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3 PRINCIPAIS REALIZAÇÕES 3.4 Especificações e Implementações

Uma informação curiosa a respeito desta implemantação é que foi uma das partes mais dif́ıceis

do projeto até agora, não pela dificuldade para se escrever os filtros e Makefiles, mas sim pela

dificuldade de encontrar os dados que precisamos. Por exemplo, a localização dos genes num

cromossomo, é uma informação muito importante para nós, mas tal informação é dif́ıcil de

se obter através dos sites do NCBI, entre outros. Só conseguimos extrair tal informação ao

pegarmos os arquivos dispońıveis no ftp dos sites e filtrarmos os mesmos. Outra informação

dif́ıcil de se extrair é se um gene foi predito por algum programa ou se o gene está lá porque

ele alinha razoavelmente bem com alguma protéına ou mRNA conhecidos. Outro problema é

em relação à nomenclatura dos genes, em cada site que você vai muitas vezes o mesmo gene

aparece com nomes distintos. São questões simples mas que nos tomaram diversos meses,

muito mais do que o esperado.

Infelizmente a área de Biologia Computacional ainda tem muito a evoluir no sentido de

armazenamento de informações, mas acreditamos que conseguimos contornar esses problemas

através dos nossos filtros após passar um bom tempo estudando o problema. Além disso, o

Ensembl acabou de lançar no dia primeiro de julho uma nova versão de seu banco de dados

que, através de uma excelente interface escrita na linguagem perl, facilita a obtenção de

diversas informações que precisamos para o nosso projeto.

• Ainda não realizamos a implementação dos testes, mas tal tarefa será a próxima a ser execu-

tada.

• Implementamos o algoritmo descrito em [22]. Fomos capazes de reproduzir completamente

o artigo e realmente os resultados obtidos foram muito interessantes. Criamos um programa

que gera tanto as imagens descritas, como as tabelas brutas necessárias para a realização de

alguns experimentos.

• O bolsista também ajudou na implementação de um Cluster de 16 nós baseado em Linux e

na implementação da atual rede de computadores utilizada pelo grupo.
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4 ALTERAÇÕES NO PROJETO

4 Alterações no Projeto

Após o término da fase inicial de estudos, nos familiarizamos melhor com as principais fer-

ramentas e técnicas de Aprendizado Computacional utilizadas na área. Dentre tais ferramentas,

podemos citar Redes Neurais, Modelos Escondidos de Markov, Gramáticas Estocásticas e algorit-

mos de Clustering. Também nos familiarizamos melhor com algumas técnicas anaĺıticas, como o

uso de estat́ısticas de variação na utilização de códons para predição de genes, por exemplo.

Tendo em vista os conhecimentos obtidos e os principais problemas atualmente enfrentados

na área, decidimos abordar o problema de predição de genes. Pretendemos seguir uma aborda-

gem sugerida pelo co-orientador do projeto, cujo objetivo não é achar genes como se tenta fazer

com o uso dos softwares de predição dispońıveis atualmente na literatura, mas sim tentaremos

encontrar genes “raros” (ou seja, genes que raramente se expressam) através da utilização de in-

formações bem espećıficas, sendo posśıvel, inclusive, a utilização de técnicas h́ıbridas e altamente

especializadas. Desta forma, optamos por abrir mão momentaneamente de dados simulados por

gramáticas estocásticas como hav́ıamos proposto originalmente. Passamos a utilizar dados reais

devido à natureza do problema.

É importante ressaltar que estamos fazendo uma ligeira correção nos rumos do projeto. O

objetivo principal deixa de ser comparar diversos algoritmos dispońıveis na área, passando a ser

um estudo mais aprofundado das diversas ferramentas de reconhecimento de padrões e de algumas

técnicas anaĺıticas e estat́ısticas, bem como uma comparação entre as diversas formas de combinação

de tais ferramentas na tentativa de resolver o problema em questão: predição de genes raros.

A opção que fizemos por estudar o problema de predição de genes se justifica porque é um

problema em que se utilizará diversas técnicas de reconhecimento de padrão, o que também acaba

servindo como motivação. Nosso objetivo é, num primeiro momento, abordar tal problema utili-

zando as técnicas básicas e próprias que desenvolvemos justamente para “sentirmos” o limite de

tais técnicas. Num segundo momento, pretendemos utilizar algumas novas informações extras sobre

o modelamento do problema fornecidas pelo co-orientador na tentativa de melhorar os resultados

obtidos pelas nossas técnicas. Num terceiro momento, pretendemos estudar a organização utili-

zada pelos principais algoritmos da área. Acreditamos que assim vamos ter uma melhor visão

das ferramentas dispońıveis. Não só isso, tal abordagem permitirá uma melhor compreensão das

12
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ferramentas fundamentais utilizadas na área, o que nos permitirá atacar mais facilmente qualquer

outro problema que exija técnicas de reconhecimento de padrões.

Uma das maiores dificuldades que não hav́ıamos previsto originalmente e que enfrentaremos

na próxima etapa do projeto é a ausência de dados negativos de treinamento. Dada uma região,

é dif́ıcil (e custoso) decidir se existe ou não um gene na mesma. Nos bancos de dados mundiais,

depositam-se as regiões em que há fortes motivos para se acreditar que há genes nas mesmas, mas

não se deposita (ou aponta-se) regiões em que há fortes motivos para se acreditar que não existe

genes nas mesmas, como, por exemplo, uma tentativa mal sucedida na bancada de um laboratório

de se encontrar algum gene numa determinada região (aqui é importante observar que as regiões

mascaradas não são exemplos negativos muito bons). Tendo em vista que muitas técnicas de

reconhecimento de padrão dependem de exemplos negativos para a obtenção de bons resultados,

pretendemos desenvolver técnicas espećıficas para contornar este empecilho nos próximos meses.

Outra pequena modificação que fizemos no trabalho foi em relação ao cronograma. Devido

à dedicação praticamente exclusiva que foi dada às disciplinas do programa, houve um pequeno

atraso em relação às outras tarefas, mas tal fato será compensado nos próximos meses. Além disso,

apesar de todos os créditos já terem sido conlúıdos pelo bolsista, o mesmo optou por cursar uma

disciplina extra chamada “Biologia Computacional”. Acreditamos que tal disciplina será útil na

formação do bolsista.
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5 Plano de Trabalho e Cronograma (Etapas Seguintes)

Atualmente o projeto está numa fase de transição dos estudos teóricos para a parte prática. Du-

rante o próximo semestre pretendemos concluir esta transição, bem como escrever a nossa proposta

de dissertação para a Comissão de Pós-Graduação do Instituto.

5.1 Plano de Trabalho (Etapas Seguintes)

Atividades

1 Disciplina Extra do Programa de Pós-Graduação

2 Finalização da Leitura Supervisionada de [80]

3 Finalização da Especificação do Ambiente de Treinamento

4 Especificação dos Testes

5 Finalização da Implementação dos Ambientes Especificados

6 Implementação dos Testes

7 Primeira avaliação dos algoritmos

8 Segunda avaliação dos algoritmos

9 Redação de relatórios semestrais para a FAPESP

10 Redação da proposta da dissertação

11 Seminários

12 Avaliação dos resultados

13 Redação da dissertação

5.2 Cronograma (Etapas Seguintes)

2002/2003

Ago Set Out Nov Dez Jan Fev Mar Abr Mai Jun Jul

1 • • • •
2 • •
3 • • • •
4 • • • • •
5 • • • • • • • •
6 • • • • • • •
7 • • • •
8 • • •
9 •
10 • •
11 • • • • •
12 • • •
13 • • •
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São Paulo, 10 de julho de 2002.

Caetano Jimenez Carezzato

Bolsista

Junior Barrera

Orientador
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genome characteristics in short sequences using a näıve bayesian classifier. Genome Research, 11:1404–
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