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Introdução

Biologia básica - Transcrição e Tradução

Dogma central da Biologia
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Introdução

Biologia básica - Transcrição e Tradução

Dogma central - não previa ncRNAs
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Introdução

Tipos de RNA

Tipos de RNA

http://www.nature.com/horizon/rna/background/pdf/micrornas.pdf

http://www.nature.com/horizon/rna/background/pdf/micrornas.pdf
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Introdução

Importância dos MicroRNAs
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Introdução

Representando sequências como grafos

Como funciona o preditor?
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Introdução

O preditor

Arestas de i a j onde i < j - 1 ocultadas por motivos estéticos.
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Objetivos

Objetivos deste trabalho

I Otimizar os parâmetros utilizados pelo preditor

I Fazer uma comparação justa com algum outro preditor de
microRNAs

I Implementar uma extensão do preditor para realizar o
treinamento automático
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Métodos e resultados

Otimização dos parâmetros

Parâmetros a serem otimizados

I Limiar de
probabilidade

I Tamanho
ḿınimo de
hélice

0,0
2

0,25
4

0,05
6
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Métodos e resultados

Otimização dos parâmetros

Curvas ROC
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Métodos e resultados

Otimização dos parâmetros

Árvore de decisão

Sequência Padrão 1 Padrão 2 ... Padrão N microRNA real?

seqA 1 0 ... 0 1
seqB 1 1 ... 1 1
seqC 0 1 ... 0 0

: : : : : :

≡ Padrão i v Padrão j
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Métodos e resultados

Otimização dos parâmetros

Árvore de decisão

Sequência Padrão 1 Padrão 2 ... Padrão N microRNA real?

seqA 1 0 ... 0 1
seqB 1 1 ... 1 1
seqC 0 1 ... 0 0

: : : : : :

≡ Padrão i v Padrão j
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Métodos e resultados

Otimização dos parâmetros

Padrões otimizados

Padrão I V Padrão II

Limiar de probabilidade: 0 Limiar de probabilidade: 0,57
Tamanho ḿınimo de hélice: 7 Tamanho ḿınimo de hélice: 5



Aprimoramento de uma ferramenta de predição de ncRNAs baseada em estruturas secundárias

Métodos e resultados

Otimização dos parâmetros

Antes x Depois da otimização

Medida Antes Depois

Especificidade 87,538% 84,154%
Sensibilidade 71,692% 82,692%

Acurácia 79,615% 83,423%

Especificidade = TN/(TN + FN)
Sensibilidade = TP/(TP + FP)
Acurácia = (TP + TN)/(TP + FP + TN + FN)
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Métodos e resultados

Comparação entre os preditores

Comparação entre os preditores

Medida MiPred Nosso preditor

Especificidade 88,076% 84,154%
Sensibilidade 80,615% 82,692%

Acurácia 84,346% 83,423%
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Métodos e resultados

Treinamento automático do preditor

Treinamento automático do preditor

I Feito encontrando subestruturas t́ıpicas em um conjunto de
microRNAs

I Que foram encontradas utilizando um algoritmo de subgrafo
maximal entre dois grafos

I Que, por sua vez, foi implementado utilizando uma redução
ao problema do clique maximal
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Métodos e resultados

Treinamento automático do preditor

Redução ao problema do clique maximal

I Entrada: Grafos G1 =< V1,A1 > G2 =< V2,A2 >

I Grafo produto de arestas He = G1 ◦ G2 possui como vértices o
conjunto VH = E1 × E2

I Há uma aresta do nó v = (v1, v2) ao w = (w1,w2) em He sse
v1 6= w1 e v2 6= w2 e (o nó que conecta as arestas v1 e w1 é
compat́ıvel com o nó que conecta v2 e w2 OU v1 e w1 não são
arestas adjacentes em G1 e v2 e w2 também não são
adjacentes em G2)

I Sáıda: Clique maximal de He que corresponde a um subgrafo
comum
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Métodos e resultados

Treinamento automático do preditor

Redução do problema ao problema do clique maximal

Retirado do artigo de Koch de 2001.
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Métodos e resultados

Treinamento automático do preditor

Aplicando iterativamente
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Métodos e resultados

Treinamento automático do preditor

Faḿılia A x Faḿılia B

(a) (b)

I O treinamento foi realizado em 21
sequências da faḿılia A,
encontrando 4 subestruturas
recorrentes

I 53,7% das sequências da faḿılia A
foram identificadas com sucesso

I Apenas 2,7% das sequências da
faḿılia B foram identificadas como
sendo de A

http://rfam.sanger.ac.uk/

http://rfam.sanger.ac.uk/


Aprimoramento de uma ferramenta de predição de ncRNAs baseada em estruturas secundárias

Conclusões

Conclusões

I Com a otimização dos parâmetros, obtivemos uma discreta
melhora, mas suficiente para alcançar um ńıvel de acurácia
comparável a um dos melhores preditores de microRNA
atualmente

I Apesar de ter apresentado um bom resultado em um dos
testes realizados, o algoritmo de treinamento automático
ainda precisa de melhorias
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Conclusões

Conclusões

I Com a otimização dos parâmetros, obtivemos uma discreta
melhora, mas suficiente para alcançar um ńıvel de acurácia
comparável a um dos melhores preditores de microRNA
atualmente

I Apesar de ter apresentado um bom resultado em um dos
testes realizados, o algoritmo de treinamento automático
ainda precisa de melhorias
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Parte subjetiva

O que mais me ajudou neste trabalho
I Disciplina de Algoritmo em grafos
I Disciplina de Biologia Computacional
I Disciplina de Data Mining (cursada durante intercâmbio)
I Iniciação cient́ıfica
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Parte subjetiva

Dúvidas?
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RNAfold

shuf34

G G C C G G U C C G G C U C C G A G C U C G G G G G C G C C C U A G U C C G A G U G A U A G U A C U G C C G C U A A C G U U G A G U U G U A G G G C

G G C C G G U C C G G C U C C G A G C U C G G G G G C G C C C U A G U C C G A G U G A U A G U A C U G C C G C U A A C G U U G A G U U G U A G G G CG
G

C
C

G
G

U
C

C
G

G
C

U
C

C
G

A
G

C
U

C
G

G
G

G
G

C
G

C
C

C
U

A
G

U
C

C
G

A
G

U
G

A
U

A
G

U
A

C
U

G
C

C
G

C
U

A
A

C
G

U
U

G
A

G
U

U
G

U
A

G
G

G
C

G
G

C
C

G
G

U
C

C
G

G
C

U
C

C
G

A
G

C
U

C
G

G
G

G
G

C
G

C
C

C
U

A
G

U
C

C
G

A
G

U
G

A
U

A
G

U
A

C
U

G
C

C
G

C
U

A
A

C
G

U
U

G
A

G
U

U
G

U
A

G
G

G
C

(c)

GGCCGGUCCGGCU
C

C
G A G CUC G G G G G C G C C C U A

G U C C G AGU G
A U A G U

A C U
G

CCGCUA
ACGUUGAG

U
UGUAGGGC

(d)



Aprimoramento de uma ferramenta de predição de ncRNAs baseada em estruturas secundárias

Apêndice

Bibliografia

Pseudo-nó

(e)

http://en.wikipedia.org/wiki/File:Pseudoknot.svg
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