Aprimoramento de abordagens de descoberta gênica utilizando bases de dados secundárias
Introdução

Falar sobre como a descoberta gênica é feita atualmente, ou seja, as seqüências são geradas e anotadas com múltiplas bases de dados e sugerir que o processo pode ser revertido, partindo-se de coleções de proteínas classificadasem bases secundárias e procurando-se os genes homólogos no novo organismo.

Falar sobre como os alinhamentos são feitos para a descoberta gênica e que uma única matriz é utilizada para todas as comparações. Descrever a BLOSUM62 e sua dependência da base BLOCKS. Mencionar há software disponível para atualização da referida matriz.

Falar sobre novas matrizes que ponderam o conteúdo AT do organismo, etc.

Discutir a relevância de buscar novos genes utilizando não somente arquivos individuais de proteínas mas um aglomerado (cluster) de proteínas relacionadas. Comentar que é possível utilizar clusters prontos ou implementar técnicas novas de geração dos mesmos.

Discutir o problema gerado pelos erros presentes em ESTs, pois um erro na primeira base faz a informação das outras duas bases ser perdida utilizando-se no BLASTx uma comparação entre aminoácidos. Sugerir que é possível reprogramar o BLAST para usar uma matriz de 64 x 64 posições.

Justificativa

Argumentar que a descoberta gênica será mais eficaz se as técnicas de seleção de genes ortólogos for melhorada com o uso de aglomerados, matrizes específicas e BLASTx baseado em comparação de códons ao invés de aminoácidos.
Objetivos

Objetivo Geral

Implementar e ensaiar modificações de abordagem de descoberta gênica utilizando bases de dados secundárias

1. Implementar técnicas de agrupamento de genes homólogos (ortólogos e parálogos) como BBH (best bideretional hit) e o software multiparanoid

2. Utilizar agrupamentos existentes (KOG, Kegg Orthologs, Clusters UniRef) e empíricos para geração de matrizes de pontuação de alinhamentos específicas para cada cluster e realizar testes de desempenho

3. Modificar o código do programa BLASTx para utilizar uma matriz de 64 x 64 e minimizar o efeito de erros nas duas primeiras posições dos códons em Etiquetas de Seqüência Expressas (ESTs)
