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1. INTRODUÇÃO

Nesses últimos anos, os avanços tecnológicos na área Genômica têm gerado enormes quantidades de dados que, manualmente, não são possíveis de serem analisados. Assim, surge a necessidade de utilizar técnicas estatísticas e procedimentos computacionais para extrair informações importantes desses dados. Compreender o funcionamento do sistema celular é um dos grandes desafios na Biologia Computacional. A importância dos genes nesse sistema é conhecida e, entender as relações entre eles, pode trazer inúmeros benefícios. Por exemplo, pode ser possível rastrear o desenvolvimento de um câncer em uma célula, o aparecimento de outras doenças além de fornecer soluções para tratá-las.


A partir de dados medidos com técnicas da Biologia Molecular é possível inferir as relações entre os genes no formato de uma rede regulatória genética. Entretanto, existem alguns obstáculos como a presença de ruídos nos dados e nos sistemas biológicos além do fato de que muitas vezes os processos biológicos não são totalmente entendidos. Atualmente existem muitos algoritmos para a realização da inferência dessas estruturas, mas ainda não há um consenso de qual deles é o mais adequado. Dentre estes algoritmos podemos citar Relevance Networks, Graphical Gaussian Models e redes Bayesianas com Markov Chain Monte Carlo (MCMC).

Neste trabalho, aplicamos um algoritmo de estimação de distribuição (AED) [2] na tarefa de inferir uma rede regulatória genética modelada como uma Rede Bayesiana (RB). 
2. PROCEDIMENTO METODOLÓGICO
As redes regulatórias são modeladas utilizando Redes Bayesianas. As RBs são modelos probabilísticos e, adequadas para modelar as relações entre os genes na presença de ruídos. Um AED e um esquema de inferência baseado em pontuação foram utilizados para encontrar as melhores RBs que podem explicar os dados que temos à disposição. O método foi avaliado utilizando três tipos de dados.
O algoritmo foi aplicado em cinco conjuntos de dados para cada tipo de dado utilizado. Além disso, como os dados são esparsos e a informação sobre os relacionamentos entre as variáveis é difusa, uma única rede dificilmente iria representar adequadamente a verdadeira rede. Assim, o algoritmo foi executado 30 vezes para cada conjunto de dados e a média da redes resultados foi utilizada como nosso resultado final.

3. RESULTADOS e DISCUSSÃO 

Na Figura 1, as pontuações médias de AUC e os desvios padrões para os 5 conjuntos de cada um dos tipos de dados são apresentados. Os melhores resultados foram alcançados a partir dos dados gaussianos, pois o modelo utilizado para a inferência é praticamente o mesmo utilizado para gerar os dados.

Figura 1 – Resultados da Inferência
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4. CONSIDERAÇÕES FINAIS

O trabalho mostrou que o método proposto para inferir redes regulatórias genéticas utilizando um AED é viável. Os resultados são semelhantes a [1], no qual eles aplicaram o tradicional Markov Chain Monte Carlo (MCMC) e utilizaram o mesmo conjunto de dados. Assim, uma possível comparação entre as duas abordagens deve ser feita a fim de avaliar corretamente os resultados e verificar se são iguais ou não. 
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