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A biotecnologia tem como objectivo a producao e transformagao industrial de materiais de
natureza bioldgica. Os exemplos mais conhecidos de aplicagdes deste tipo de tecnologia
sd0: o conhecimento do genoma de cada individuo para previsdo de doencas e eventual
tratamento pelos medicamentos mais apropriados; a manipulacdo genética de sementes
permitindo obter plantas de maior rendimento; a substitui¢do de materiais poluentes como
os plasticos, combustiveis e antibioticos por materiais de origem bioldgica com um nivel de
poluicao muito inferior.

A bioinformatica ¢ por sua vez uma disciplina cientifica recente, cujo principal objectivo ¢
a produgdo de conhecimento de interesse para a biotecnologia. Estuda técnicas inovadoras
de manipulacdo, gestdo, e andlise de grandes quantidades de informagdao bioldgica,
permitindo aos cientistas extrair conhecimento a partir dessa informacao. As fronteiras que
limitam a variedade das aplicagdes da bioinformatica sdo dificeis de identificar, pois esta
integra conhecimentos de diversas areas da ciéncia, como a biologia, a bioquimica, a
estatistica, a matematica e, naturalmente, a informatica. O factor comum de todas as suas
aplicacdes € o uso de sistemas computacionais no tratamento de informacao bioldgica para
a obtencdo eficaz de importantes resultados cientificos.

Nome Principais Caracteristicas Endereco na Web

Oracle Muito utilizado pela industria; http://www.oracle.com/
Grande capacidade de dados;
Sistema comercial

PostgreSQOL Tipo de dados flexiveis; http://www.postgresql.org/
Vasto conjunto de funcionalidades,
“Open Source”

MySQL Facilidade na instalag¢do e no uso; http://www.mysql.com/
Radipez na execucgdo das operagoes
“Open Source”

Tabela 1. Principais sistemas de gestao de bases de dados (SGDBs) utilizados em Bioinformatica.

O grande interesse pela bioinformatica nos ultimos anos deve-se sobretudo a explosdo da
informagdo disponivel proveniente dos esfor¢os de sequenciacdo dos genomas de diferentes
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organismos. Esta informagao permitiu o estudo de processos bioldgicos relacionados com o
genoma, o que gerou ainda mais informagao. Para a gerir tém sido criadas diversas bases de
dados de grande dimensdo (Tabela 1). Por exemplo, a base de dados GenBank
(http://www.ncbi.nih.gov/GenBank/) disponibilizava através da Internet em Julho de 2003
cerca de 20GB s6 em sequéncias, resultante de um crescimento exponencial desde a sua
criacdo. Este valor ndo conta com a informac¢do descritiva de cada sequéncia, que ¢ ainda
de maior dimensdo e de enorme importancia.

A gestao destas bases de dados afigurou-se desde cedo como um processo complexo. A
auséncia de recursos para caracterizagdo das entidades armazenadas foi infelizmente
acompanhada pela utilizagdo de métodos simplistas de anotag¢do, causas da maioria das
incongruéncias encontradas presentemente nas bases de dados. A integracdo de diversas
fontes de informacao ¢ uma forma viavel de completar e corrigir o conhecimento sobre as
entidades biologicas, mas o objectivo, a estrutura, a nomenclatura e o tipo de informacao
variam nas diferentes bases de dados, tornando assim pouco vidvel a sua integragdo.
Contudo, todo esse conhecimento bioldgico esta presente na literatura, pois esta tem sido o
meio preferido para divulgacdo do conhecimento cientifico. A maioria das bases de dados
tem equipas de peritos que procuram informagao relevante para a sua base de dados através
da leitura de artigos cientificos, cuja falta de estrutura dificulta o tratamento automatico.
Estes factos motivam o desenvolvimento de ferramentas automaticas que possam extrair
parte desta informacdo, ou que pelo menos permitam uma melhor orientacdo no trabalho
destas equipas.
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Figura 1. PubMed (http://www.ncbi.nih.gov/PubMed/) é um servico da “National Library of Medicine”
que actualmente disponibiliza o acesso a mais de 12 milhdes de citacdes armazenadas no repositério de
literatura biolégica MEDLINE. Cada cita¢do é composta pelo titulo, nome dos autores, sumario e
outros dados que descrevem o artigo citado. Estes dados sao disponibilizados também em formato
XML, o que facilita a exploracio desta informacio de uma forma automatica.

Técnica Aplicacgio

Clustering Agrupar as entidades biologicas de acordo
com propriedades comuns.

Classificagdo Atribuir uma determinada propriedade a um



http://www.ncbi.nih.gov/GenBank/
http://www.ncbi.nih.gov/PubMed/d

conjunto de entidades biologicas.

Regressdo Extrapolar uma tendéncia num conjunto de
experiéncias bioldogicas.
Combinacado de Estimativas Melhorar a precisdo das estimagoes através

da combinagao de diferentes técnicas.

Tabela 2. Principais técnicas de prospeccido de dados utilizadas em Bioinformatica

Com a disponibilizacdo da literatura biologica na Internet em formato electronico (Figura
1), o estudo de métodos de extraccdo e prospeccdo de dados (ou “data mining”) desta
literatura constituiu-se recentemente como um tépico de investigacdo muito activo (Tabela
2). Estes métodos t€ém por objectivo identificar e estruturar informagao relevante expressa
nos textos de publicagdes cientificas para posterior insercao em bases de dados. Estdo em
curso um grande nuimero de projectos que t€ém como objectivo o desenvolvimento de
sistemas de extrac¢do automatica de informacdo da literatura cientifica para catalogagdo em
bases de dados de informagdo bioldgica. Todavia, o uso de diferentes nomenclaturas, a
heterogeneidade da informacdo, e a subjectividade dos resultados tém sido obstaculos
dificeis de transpor, ao contrario do que hoje se alcanca noutros dominios, como na
identificacdo automatica de entidades reconhecidas em texto retirado de jornais noticiosos,
onde ¢ ja possivel alcancar niveis de qualidade equivalentes aos de um perito humano. As
solugdes mais utilizadas para aumentar a eficicia dos métodos de extraccdo de
conhecimento a partir da literatura biologica baseiam-se na integracdo de informagao
especifica a cada problema’. Este tipo de abordagem tem custos muito elevados, pois exige
um grande esfor¢o dos peritos para adaptar o método ao problema a resolver. Custos esses
que muitas vezes ndo sao compensados pelos resultados obtidos.

Figura 2. Um grupo de entidades biologicas com estrutura semelhante (dentro do circulo azul) tendem
a ser anotadas com propriedades biologicas semelhantes. Desta forma as propriedades que nao seguem
esta regra tem uma forte probalidade de estarem erradas e por isso devem ser corrigidas, como € o caso
da propriedade assinalada com uma cruz encarnada.

Com vista a atenuar este problema, o projecto ReBIL (Relacionamento de Informagao
Biologica através da Literatura) (http://xldb.fc.ul.pt/rebil/) propde-se desenvolver métodos
para melhorar a extrac¢do de informagdo a partir da literatura bioldgica de uma forma
totalmente automatica, explorando a correlagdo bioldgica entre a estrutura ¢ a fungdo das
entidades biologicas como forma de validar a informacao extraida automaticamente (Figura
2). O projecto faz parte de um conjunto de iniciativas para dinamizar a investigacdo e
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ensino da bioinformatica em Portugal. A Universidade de Lisboa langou recentemente os
primeiros graus de Mestre e de Doutor em bioinformatica, integrados num novo programa
de poés-graduagdo criado numa iniciativa conjunta da Faculdade de Ciéncias da
Universidade de Lisboa e do Instituto Gulbenkian de Ciéncia
(http://bioinformatics.fc.ul.pt/). A integra¢do dos formandos no tecido das infra-estruturas
existentes, tanto nacionais como internacionais em que Portugal participa, podera levar a
progressiva criacao de estruturas empresariais que levardo as aplicagdes desta nova ciéncia
aos varios sectores da sociedade portuguesa.

' Na maioria dos casos estas solugdes baseiam-se no desenvolvimento de regras gramaticais que quando
aplicaveis a uma parte do texto permitem identificar informagdo relevante. Recentemente, tem sido também
utilizado “Hidden Markov Models” para evitar a criagdo manual destas regras.
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