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Conclusao e Trabalhos Futuros

Y

N&o existem davidas com relacdo a importancia da genbmica
comparativa para o estudo de fatores relativos a evolugdo dos organismos, ou
conhecimento mais aprofundado da genética, bioquimica e fisiologia dos
mesmos, além de gerar dados com grande potencial de aplicacdes praticas,
como, por exemplo, na identificacdo de genes marcadores e genes apropriados
para o desenvolvimento de novas drogas.

O grande problema esta em organizar estes dados, entender como eles
se relacionam, e gerenciar e desvendar todo tipo de informacdo escondida
nestes dados. Se por um lado a bioinformatica acelerou o processo de geragéo
de dados biologicos, por outro, ela originou novos desafios. Além da grande
guantidade de dados gerados, ha muitos tipos de dados e cada um tem sua
prépria comunidade e seus préprios repositorios. Além disso, existe o agravante
de que esses dados biolégicos sdo armazenados, ha sua maioria, em arquivos
no formato texto.

Uma contribuicdo desta Tese estd relacionada neste sentido.
Primeiramente abordamos a dificuldade de representar e organizar os conceitos
envolvidos no dominio da biologia molecular. Neste dominio, a
modelagem/padronizacdo de conceitos séo realizadas sobre informacdes que na
verdade sdo muitas vezes suposi¢cOes e/ou inferéncias sobre a forma como a
vida realmente é.

O modelo de dados proposto, além de trazer um padrdo para a
representagdo dos dados da biologia molecular, traz uma abstracdo dos
conceitos e, por utilizar a metodologia de Entidade e Relacionamento (ER),
facilita o processo de analise e entendimento de suas relacdes.

Apesar de ndo ser uma unanimidade entre a comunidade cientifica, o uso
de SGBDs para gerenciar dados biologicos ndo é uma novidade. Conforme
apresentado no Capitulo 2, inimeras propostas de pesquisa tem surgido como
alternativas para armazenar ou melhorar o desempenho de consultas. No
entanto, a grande maioria dos trabalhos relacionados apresentados ndo esta

preocupada com a manipulacdo e obtencdo de informacgdo bioldgica. A Unica
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preocupacdo € armazenar os dados sem nenhum mecanismo especifico de
acesso.

A outra contribuicdo desta Tese estd relacionada neste sentido. Nao
houve uma preocupacdo com o armazenamento fisico de sequencias
genbmicas, mas sim em como representa-las e como obter e manusear a
informagédo da forma mais simples, sem a necessidade de conhecimentos
prévios da biologia molecular. Para tanto, apresentamos uma alternativa de
solucao para representar sequencias bioldgicas.

Com relacdo aos trabalhos futuros, podemos apresentar algumas
alternativas. No que diz respeito ao grande volume de dados e a relagédo entre
dados em disco e meméria RAM disponivel, fica claro que é necessario dispor
de solugbes eficientes para que ndo ocorram gargalos de processamento. Uma
das possibilidades seria dispor de maquinas de alto poder de processamento e
um grande disco para armazenamento. Outra alternativa seria dispor de
estruturas de armazenamento de dados mais eficientes.

Além disso, podemos pensar em aplicar algumas ideias ja discutidas e
apresentadas por [Seibel et. al. 2003], [Macedo et. al. 2007a] e [Macedo et. al.
2007b], por exemplo. J4, para aproveitar a0 maximo 0s recursos disponiveis,
explorar as no¢Bes de drivers dedicados e escalonadores ad-hoc para
aplicacdes de bioinformatica, e.g. [Lifschitz and Mauro 2005] e [Noronha 2006],
sdo estratégias que se mostram bastante interessantes.

Outra possibilidade interessante seria investigar o uso de bancos de
dados distribuidos, tecnologia ja consolidada para bases de dados
convencionais, porém pouco explorada para bases de dados biologicos e
sequéncias gendmicas. No caso, o préprio SGBD distribuido lida com os dados
ndo mais centralizados e gerencia a transparéncia do acesso, do ponto de vista
dos usuéarios. Além disso, aproveita-se a maior disponibilidade de maquinas,
logo maior poder de processamento, e otimiza-se cada acesso especifico.
Também pode-se aproveitar a distribuicdo dos dados e aplicar técnicas de
paralelismo no processamento. Para esta alternativa podemos sugerir utilizar as
técnicas e metodologias apresentadas por [Costa and Lifschitz 2003] e [Souza
2007].

Por fim, podemos elencar outros trabalhos de pesquisa relacionados a:

e Atualizacdo da base de dados com novas proteinas e anotagdes;
e Extens&o do modelo proposto e criacdo de novas consultas/funcoes;
e Extensdo do banco para suportar comparacdes blast e indices sobre

sequéncias;
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e Criacdo de um tipo especifico para representar sequéncias gendémicas;

e Criacdo e utilizagdo de visbes materializadas para melhorar o
desempenho de consultas; e

e Aplicar técnicas de data mining para obter algum tipo de padréo e extrair
algum tipo de informacéao.


DBD
PUC-Rio - Certificação Digital Nº 0711296/CA




