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Resumo

A Bioinformdtica diz respeito 2 utiliza¢do de técnicas e ferramentas de computagio para a resolugio de problemas
biolégicos. Entre essas técnicas, os métodos vindos da Inteligéncia Artificial, principalmente os Algoritmos Genéticos
(AG), vém sendo bastante utilizados na resolugio desses problemas, especialmente relacionados a andlise da expressio
génica. Neste trabalho, utilizamos um AG na busca de regras de alto nivel do tipo IF-THEN. Esse AG foi aplicado na
classificacdo de bases de dados contendo niveis de expressao génica (obtidos através de microarray) de genes relacionados
a nove classes de cincer obtidos da base de dados NCI60. Sao elas: mama, sistema nervoso central, célon, leucemia,
melanoma, pulmao, ovério, renal e células reprodutivas. Para a avaliacio das regras geradas pelo AG, empregamos
conceitos amplamente utilizados em dominios médicos. Sio eles: sensibilidade (true_positive e false_negative) e
especificidade (true_negative e false_positive). A saida do AG é uma regra do tipo: IF([5':W31089,3":N98525] 20,4)
AND ([5":,3':W70076] < -0,5) THEN Cancer = sistema_nervoso_central, onde os valores entre colchetes referem-se
a0 GeneBank_Acession de cada gene que compde a regra. O conjunto formado pelas nove melhores regras (uma para
cada classe de cincer) obteve avaliagoes médias de 96,72%, contendo, em média, trés genes em cada regra. Com essas
regras, conseguimos delimitar possiveis genes relacionados a cada classe de cAncer e seus respectivos niveis de expressio,
conseguindo assim associagoes gene/cAncer e gene/gene. Acreditamos que essas associagoes possam contribuir para
o diagnéstico da classe de cincer avaliada, limitando entio o nimero de genes a serem analisados na busca de novos
tratamentos.
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