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1 INTRODUÇÃO

As proteínas desempenham um papel fundamental na natureza e essas estruturas feitas de aminoácidos participam em muitas tarefas importantes como, por exemplo, garantir o correto funcionamento das células. A descoberta de suas funcionalidades e seus comportamentos ainda inexplorados, desperta muito o interesse de áreas envolvidas com a biologia como, por exemplo, empresas de fabricação de medicamentos e a produção de outras proteínas (PTITSYN, 1996).

Devido as dificuldades de estudar as complexas estruturas das proteínas, foi criado o modelo HP, que simplifica as estruturas em um modelo 2D, onde apresenta uma sequencia binária de aminoácidos e com isso facilitando a predição das estruturas (DILL, 1985).

A computação também está cada vez mais presente na solução destes problemas e esta tendência visa transformar estes problemas biológicos em modelos computacionais através de algoritmos, alcançando assim respostas relevantes do desconhecido. Contudo, muitos destes algoritmos ainda não conseguem ser eficazes em seus resultados devido a limitações tecnológicas, tanto físicas quanto lógicas (COOPER, 2010). 

Portanto, devido à importância do assunto abordado este trabalho visa utilizar a inteligência humana para estudar o dobramento de proteínas utilizando o modelo HP, através de um jogo sério e possivelmente chegar a resultados melhores dos que já foram obtidos através de algoritmos computacionais.

2 MATERIAIS E MÉTODOS

Para coletar informações da inteligência humana, uma alternativa existente é a de elaborar um jogo sério para a solução de problemas biológicos. Com ênfase no objetivo da pesquisa, foi feito um jogo sério que é voltado para a área da biologia, mais precisamente ao dobramento de proteínas no modelo HP. O objetivo do jogo consiste em ser de fácil acesso e que desperte o interesse dos jogadores para que um grande número de dobramentos sejam gravados no banco de dados.

Com os dados obtidos através do jogo sério, será feito ainda um estudo sobre quais técnicas de mineração de dados que serão utilizadas e efetuar a aplicação dessas técnicas. Após, será realizada a análise para descobrir possíveis técnicas de dobramento de proteína modelo HP.

3 RESULTADOS e DISCUSSÃO 

Até o presente momento, foi elaborado o jogo sério de dobramento de proteína modelo HP (ver Figura 1), disponível em versão de teste no endereço http://www.proteingame.webatu.com/.

Mesmo ainda em versão de teste, o jogo já contém 10 jogadores registrados e já obteve 53 jogos gravados em seu banco de dados.

Figura 1 – Interface do jogo sério
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4 CONSIDERAÇÕES FINAIS

A utilização de jogos sérios para auxilio em atividades que envolvem resultados científicos através de inteligência humana mostra-se eficaz na produção de dados, possibilitando assim, chegar a resultados diferentes dos obtidos através de algoritmos computacionais.

Como trabalhos futuros, testes com grande número de jogadores serão realizados, bem como o estudo e a aplicação de mineração de dados na base de dados.
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