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RESUMO



 Com a evolução da Internet e a crescente disponibilidade de informações dificulta a busca de informações co-relacionadas, uma vez que os mecanismos de busca atuais não compreendem a semântica das informações. Na biologia esse problema pode ocorrer também, uma vez que em alguma parte do planeta, havendo algum biólogo realizando novos estudos e descobrindo algum novo elemento que foi utilizado para compor um novo produto, essa informação poderia ser útil para outro biólogo que pode estar realizando o mesmo estudo, porém em diferentes partes do planeta. Mas como os mesmos dados são tratados com terminologias diferentes por bases de dados, fica difícil de se encontrar essa pesquisa que muitas vezes acaba levando que a mesma se realize desde o ponto zero. A área a ser estudada trata sobre a geração de ontologias. O projeto a ser realizado visa estudar os passos necessários para o desenvolvimento de um sistema para extração de ontologias, que tem como objetivo principal gerar ontologias menores a partir de ontologias maiores, para área da biologia. Para esse fim, serão estudadas técnicas utilizadas por ferramentas já existentes no mercado. O propósito deste trabalho é efetuar testes e apresentar os resultados, e a partir destes, desenvolver e documentar um protótipo de software desta aplicação.
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 MOTIVAÇÃO


A Biologia, atualmente, perde muito tempo e esforço na busca de todas as informações disponíveis sobre cada pequena área de investigação. Fica ainda mais difícil pelas grandes variações de terminologias que podem ser de uso comum, num dado momento, que inibem a eficiência da pesquisa de ambos, computadores e pessoas. Por exemplo, buscar todos os produtos genéticos que estão relacionados a um antibiótico, duas ou mais bases de dados podem tratar uma mesma terminologia de um modo diferente tornando difícil para humanos e computadores encontrar  termos equivalentes. Para auxiliar neste processo surgiu o consórcio Gene Ontology.


O projeto Gene Ontology (GO) é um esforço de colaboração para enfrentar a necessidade de coerência na descrição de produtos genéticos em diferentes bases de dados. O projeto começou com a colaboração entre organismo modelo de três bases de dados, FlyBase (Drosophila),  Saccharomyces Genome Database (SGD) e do Mouse Genome Database (MGD), em 1998. Desde então, o GO Consórcio tem crescido para reunir bancos de dados, incluindo os maiores repositórios do mundo de vegetais, animais e genomas microbianos (www.geneontology.org GO, 2008).

Ontologias 



Para Breitman (2006) apud Gruber,“Ontologia é uma especificação formal e explícita de uma conceitualização compartilhada.”

De forma simples, para elaborar ontologias, definem-se categorias para as coisas que existem em um mesmo domínio. Ontologia é um "catálogo de tipos de coisas" em que se supõe existir um domínio, na perspectiva de uma pessoa que usa uma determinada linguagem (HINZ,  2006  apud  SOWA,  2000).  Trata-se  de  "uma  teoria  que  diz  respeito  a  tipos de 

entidades e, especificamente, a tipos de entidades abstratas que são aceitas em um sistema com uma linguagem" (HINZ, 2006 apud CORAZZON, 2002).

Gene Ontology


O projeto GO foi desenvolvido, estruturado e controlado por 3 vocabulários (ontologias) que descrevem, gene produtos em termos dos seus processos biológicos associados, componentes celulares e funções moleculares, em uma espécie de forma independente. Há três aspectos distintos para este esforço: primeiro, o desenvolvimento e a manutenção das ontologias, em segundo lugar, a anotação de genes produtos, o que implica em fazer associações entre ontologias, os genes e a genética, e o terceiro, o desenvolvimento de ferramentas que facilitem a criação, manutenção e uso de ontologias. O uso de termos GO, com as bases de dados colaborando facilita as consultas uniformes. Com os vocabulários controlados e estruturados de forma a poderem ser consultados em diferentes níveis: por exemplo, você pode usar GO para encontrar todos os produtos genéticos envolvidos no genoma do rato. Esta estrutura permite também anotar propriedades para atribuir aos produtos gene ou genes em diferentes níveis, em função da profundidade de conhecimento sobre essa entidade.


Os três princípios de organização da GO são componentes celulares, processos biológicos e função molecular. Um gene produto pode ser associado e localizado em um ou  mais componentes celulares e é ativo em um ou mais processos biológicos, durante o qual desempenha uma ou mais função molecular (www.geneontology.org GO 2008).

Um componente celular é um elemento de uma célula, mas com a ressalva de que é parte de alguns objetos maiores, esta pode ser uma estrutura anatômica (por exemplo, retículo endoplasmático ou núcleo áspero) de um gene ou grupo de produtos (por exemplo) ribossomo, (proteassoma ou uma proteína dimer). Um processo biológico é uma série de eventos realizados por um ou mais conjuntos ordenados de funções moleculares (apresentados a seguir). Exemplos de processo biológicos, no sentido amplo, são cellular physiological process ou signal transduction. Exemplos mais específicos são pyrimidine metabolic process ou alpha-glucoside transport. Pode ser difícil distinguir entre um processo biológico e uma função molecular, mas a regra geral é que um processo deve ter mais do que uma etapa distinta (www.geneontology.org GO 2008). 


Uma função molecular descreve as atividades que ocorrem em nível molecular.  Exemplos de termos funcionais gerais são catalytic activity, transporter activity, e binding. Exemplos de termos mais restritos adenylate cyclase activity ou Toll receptor binding. O nome do produto de um gene pode se confundido com a sua função molecular, e por esse motivo que no GO a muitas funções moleculares são adicionados com a palavra “activity”.

Segundo www.geneontology.org GO (2008), ontologias são estruturadas como grafos acíclicos dirigidos, que são similares às hierarquias, mas diferem na medida em que o prazo mais especializado (filho) pode ser associado a mais do que uma expressão menos especializada (pai). Por exemplo, o processo biológico hexose biosynthetic tem dois pais, processo hexose metabólico e processo monossacarídeo biosynthetic. Isto é, processo biosynthetic é um tipo de processo metabólico de uma hexose que é um tipo de monossacarídeo. Quando qualquer gene hexose biosynthetic envolvidos no processo é anotado para o presente prazo, é automaticamente anotado para ambos processo hexose metabólica e processo monossacarídeo biosynthetic.



O foco principal deste estudo é utilizar a GO Slims que extrai um subconjunto da GO. Utilizar toda a GO inclui muitos termos na utilização de inferências. As GO Slims são criadas pelos usuários de acordo com suas necessidades, e podem ser específicas para espécies ou para determinadas áreas da ontologia. A partir deste estudo viabilizar a criação de uma ferramenta para gerar ontologias para uma determinada área da biologia a ser definida. 

	Maintained GO slims for download
	

	Topic / Usage 
	Author(s) 
	Download 

	Generic GO slim 
	Suparna Mundodi and Amelia Ireland 
	OBO format 
	old GO format 

	GOA and whole proteome analysis 
	N. Mulder, M. Pruess 
	OBO format 
	old GO format 

	Plant GO slim 
	Suparna Mundodi 
	OBO format 
	old GO format 

	Yeast GO slim 
	SGD curators 
	OBO format 
	old GO format 


Fonte: www.geneontology.org

Esta tabela mostra algumas das GO Slims disponíveis, seus autores e o formato para download com informações referentes a cada uma das Slims. Na página da GO Slims é possível ter acesso aos programas que foram utilizados para produzi-las.

OBJETIVOS


O objetivo principal deste trabalho é estudar as técnicas para manipular ontologias, em especial as da área da biologia, e a partir deste estudo, desenvolver um protótipo para extração de informações de uma ontologia da biomedicina.

Objetivos específicos:

· Revisão teórica sobre técnicas de manipulação de ontologias.

· Revisão teórica sobre a GO.

· Prototipação e avaliação de uma ferramenta de extração de informações a partir da GO. 

METODOLOGIA


Primeiramente, será realizado um estudo sobre ontologias (Definição, Construção e Manipulação) e que objetivam a área da biologia, em especial a GO.


A partir do estudo realizado, métodos de extração de informações serão testados e servirão de base para a elaboração de um novo sistema para gerar uma ontologia em uma área especifica da biologia a ser definida. O presente projeto se desenvolverá em dois semestres nas seguintes etapas:


2º Semestre – 2008 (TC1)

1- Revisar bibliografia sobre ontologias na biologia.

2- Escrever o anteprojeto.

3- Revisar o anteprojeto com o orientador.

4- Revisão teórica sobre ontologias e GO.

5- Analisar programas existentes para extração de informações da GO.

6- Analisar programas existentes para extração de informações de ontologias.

7- Escrever o TC 1.

1º Semestre – 2009 (TC 2)

8- Escolher melhores técnicas a serem aplicadas e definir método de avaliação. 

9- Criar protótipo do sistema.

10- Realizar testes de implementação.

11- Avaliar os testes efetuados.

12- Escrever o TC 2.

CRONOGRAMA
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