SP 5286 P.
2011
SP-PP-5286

EMMCOMP - 2011

167 ; PA

Encontro Mineiro de Modelagem Computadional

Inicio

Datas importantes Envio de trabalhos Inscrigbes Gratuitas Programagdo Sobre Trabalhos confirmados

Técnicas de inteligéncia computacional aplicada Tépicos recentes
é inmﬁgagéo & SNPS em seqUéndas de CDNA > Encontro Mineiro de Modelagem

Poster Computacional ~ 9 e 10 de Dezembro

de 2011
Autor: Bruno Zonovelli da Silva, Igor Magalhdes Ribeiro, Wagner Arbex, Caries Cristiano

Hasenclever Borges, UFJF

‘Polimorfismos de base unica (single nucleotide polymorphisms — SNPs) sdo pares de
bases em uma Unica posigdo no DNA gendmico, que se apresentam com diferentes
alternativas nas sequéncias e podem ser encontrados no genoma de incdividuos
isoladamente ou em grupos de individuos, em alguma populagao e sdo onginadas a pariir
de insergbes, remogbes ou substituigdes das bases. A individualidade é consequéncia da
expresséo do codigo genético, ou seja, as sequéncias de nucleotideos formam as
moléculas e sequéncias de DNA, RNA e proteinas, gue interagem e formam as células,
as quais tambeém, interagem e formam tecides, drgaos e, finaimente, os individuos Essa
& a importancia dos SNPs, pois, em sintese, a alleragéo de um (nico nucleotideo, em
uma sequéncia em particular, pode alterar a formagdo de proteinas & o conjunto dessas
alteragbes pode provocar variagdes nas caracteristicas dos individuos. O estudo de SNPs
envolve: ¢a} identificar o polimorfismo em uma sequéncia, (b) verificar se o polimorfismo
nao é um erro de leitura na sequéncia, (¢) verificar se o polimorfismo altera a formagao
das protelnas e (d) verificar se a "nova” protelna formada, quando combinada com outras
manifesta ou inibe alguma caracteristica. A descoberta de SNPs por aigoritmos
computacionais @ uma pratica bastante difundida e, nessa area, destacam-se, palo amplo
uso, os programas Polyphred e Polybayes. Eniretanto, esses programas, podem gerar
muitos resultados incorrelos, isto &, falso-posilives, mesmo com par@melros rigorosos,
Este trabalho apresenta técnicas de imealigéncia computacional, tal como, o uso de
inferdncia difusa, como alternativa ou complemento das técnicas tradicionals para
identificagdo de SNPs
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