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RESUMO

A Bioinformatica ¢ fundamental para compreender os mais diferentes processos
biologicos, principalmente a nivel molecular. Assim, nesse trabalho ¢ apresentado uma
ferramenta de busca chamada geoCancerPrognosticDatasetsRetriever como uma solugao
para diminuir as dificuldades dos pesquisadores em recuperar com eficiéncia e rapidez os
conjuntos de dados de expressdo génica ligados ao prognoéstico de cancer, que estdo
disponiveis no banco de dados do GEO (Gene Expression Onminus). Porém, mesmo a
ferramenta fazendo essa otimizacao, a quantidade de informagdes em cada arquivo ainda
¢ muito grande, o que dificulta o processamento manual. Para resolver esse problema foi
criado o UNITE-1 (Understanding Novel Information Through Expression) para agilizar
a extracao dos dados que estdo relacionados principalmente ao progndstico do cancer de
algum arquivo disponivel no GEO, gerando um novo arquivo personalizado, resolvendo
com praticidade, rapidez e eficiéncia mais um importante problema enfrentado por
pesquisadores que precisam analisar dados de expressdo génica para compor oS seus
trabalhos. Com a combinacgao dessas duas ferramentas, o
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever (Perl) e o UNITE-1 (Python), os pesquisadores
podem analisar os dados relacionados ao prognostico de algum tipo de cancer, com
eficiéncia e rapidez, mostrando um potencial ndo apenas de impulsionar suas pesquisas

cientificas, mas também facilitando a criacdo de novas propostas para combater a doenca.

Palavras-chave: Bioinformatica, geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, UNITE-1,

Cancer, GEO.



ABSTRACT

Bioinformatics is fundamental to understanding many different biological processes,
especially at the molecular level. Therefore, this paper presents a search tool called
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever as a solution to reduce the difficulties researchers
have in efficiently and quickly retrieving gene expression datasets linked to cancer
prognosis, which are available in the GEO (Gene Expression Onminus) database.
However, even though the tool does this optimization, the amount of information in each
file is still very large, which makes manual processing difficult. To solve this problem,
UNITE-1 (Understanding Novel Information Through Expression) was created to speed
up the extraction of data that is mainly related to cancer prognosis from any file available
in GEO, generating a new personalized file, solving another important problem faced by
researchers who need to analyze gene expression data to compose their work with
practicality, speed and efficiency. With the combination of these two tools,
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever (Perl) and UNITE-1 (Python), researchers can
delve into data related to the prognosis of some type of cancer, efficiently and quickly,
showing the potential not only to boost their scientific research, but also to facilitate the

creation of new proposals to combat the disease.

Keywords: Bioinformatics, geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, UNITE-1, Cancer,

GEO.
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1 INTRODUCAO

A Bioinformatica ¢ uma area capaz de lidar com grandes volumes de dados
biologicos a partir da combinacdo de diferentes areas interdisciplinares como a Biologia, a
Estatistica e a Computagdo. A Bioinformatica tem se tornado cada vez mais importante e
indispensavel para as pesquisas na Biologia e na Medicina por causa do acelerado crescimento
tecnologico e pela grande disponibilidade de dados gendmicos. O prognostico e o diagnostico
do cancer, uma doencga complexa e variada que afeta milhdes de pessoas no mundo inteiro,
podem ser melhor compreendidos pelo uso de dados gendmicos que aumentam constantemente,
a medida que as pesquisas sdo realizadas e publicadas. Assim, a criacdo de ferramentas e
algoritmos computacionais para analisar os dados gendmicos relacionados ao cancer ¢ muito
importante para a compreender melhor essas informagdes € a sua relacdo com os desfechos
clinicos abordados, e entdo desenvolver formas de combate a essa doenca.

Nesse trabalho, ¢ apresentado duas ferramentas para auxiliar na pesquisa do
progndstico do cancer, o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever ¢ o UNITE-1. O
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever ¢ uma ferramenta de busca que identifica no banco de
dados do GEO, os conjuntos de dados de expressdo génica que tem informagdes sobre o
prognostico do cancer. O UNITE-1 ¢ um programa de computador desenvolvido em linguagem
Python, que tem como objetivo resolver o problema de extrair dos complexos e grandes
arquivos do GEO obtidos pelo geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, somente as informagdes
relacionadas ao prognoéstico do cancer.

O principal objetivo desse trabalho ¢ desenvolver uma ferramenta para otimizar a
busca por termos especificos e que estdo relacionados ao progndstico do cancer de interesse
para poder facilitar a pesquisa e a andlise das informagdes desejadas sobre essa doenca. Para
1sso, utilizou-se primeiramente o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, que ¢ uma ferramenta
que busca no banco de dados do GEO (Gene Expression Omnibus) apenas arquivos de
conjuntos de dados que tem informagdes sobre o progndstico do cancer pesquisado. Mesmo
com essa otimizacao, a quantidade de dados em cada arquivo ¢ muito grande. Nesse contexto,
foi desenvolvido, com a colaboracdo do modelo de linguagem de inteligéncia artificial GPT-4
criado pela OpenAl, o UNITE-1 (Understanding Novel Information Through Expression), um
programa de computador escrito em linguagem de programagdao Python que processa os
arquivos ‘.soft’ que sdo gerados pela ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever
gerando um novo arquivo personalizado contendo apenas as informagdes desejadas que foram

extraidas a partir das palavras-chave que foram previamente definidas. Com o intuito de avaliar
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a eficiéncia do UNITE-1, foi conduzido testes utilizando conjuntos de dados relacionados aos
canceres colorretal e de mama, onde foi comprovado que o algoritmo é capaz de processar os
arquivos do GEO com extensao ‘.soft’.

O UNITE-1 ¢ executado no interpretador Jupyter Notebook sem a necessidade de
estar conectado a internet. Esse estudo € uma contribuicdo importante para o vasto campo da
Bioinformatica, oferecendo uma ferramenta computacional para auxiliar os pesquisadores € 0s
especialistas da area da saude, que se dedicam a estudar as informagdes de expressao génica do
cancer, armazenadas no banco de dados do Gene Expression Onminus (GEO).

O presente trabalho estd estruturado em seis se¢des principais. No capitulo 1 ¢
apresentado uma introdugao sobre o tema. No capitulo 2 aborda a fundamentagao tedrica, que
inclui uma visdo geral da bioinformatica e os recursos do banco de dados do GEO (Gene
Expression Omnibus). O capitulo 3 descreve em detalhes o desenvolvimento do programa de
computador em Python UNITE-1 para andlise de progndstico de cancer. O capitulo 4 analisa a
utilizagdo e os resultados do UNITE-1. O capitulo 5 apresenta as conclusdes e o capitulo 6
propoe possibilidades para trabalhos futuros.

O objetivo desse trabalho ¢ desenvolver um programa de computador que analisa os
resultados gerados pelo geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, extrai as informagdes
relacionadas ao progndstico, € as organiza de acordo com cada amostra, maximizando a
eficiéncia na andlise dos resultados, otimizando o trabalho dos pesquisadores na busca de

biomarcadores em oncologia.
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2 REFERENCIAL TEORICO

Este capitulo apresenta uma visdo geral da bioinformatica e o seu uso na analise de
dados de prognostico do cancer, abordando conceitos importantes como analisar dados
biologicos a partir do uso de ferramentas computacionais. O capitulo discute como a
bioinformatica combina conhecimentos de diferentes areas como a computagdo, a estatistica e
a biologia. O capitulo apresenta o banco de dados GEO (Gene Expression Omnibus), um
repositorio mundial que armazena e disponibiliza publicamente grandes quantidades de dados
de expressdo de génica de cancer proveniente das amostras de pacientes. O capitulo mostra a
importancia de iniciativas como a ‘Bioinformatics Virtual Coordination Network’ e a
necessidade de usar software de Bioinformatica para poder pesquisar esses dados. Descreve
especificamente a ferramenta de busca geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, que recupera
conjuntos de dados do GEO que contém informagdes sobre o prognostico de um cancer
especifico. Assim, o capitulo apresenta uma area da Bioinformética que permite a criagao de
uma nova ferramenta computacional dedicada a anélise de dados relacionados ao progndstico

de alguma categoria de cancer.

2.1 Bioinformatica

A érea de Bioinformatica tem como principal objetivo criar e implementar métodos e
ferramentas computacionais para o armazenamento, organizacdo, andlise e interpretagdo de
grandes quantidades de dados que foram gerados por sistemas naturais. Para atingirem todo o
seu potencial, a Biologia Computacional e a Bioinformatica mantém lacos com os
conhecimentos sobre a vida. A Bioinformatica usa os principios do conhecimento e a
Tecnologia da Informacao (TI) para tornar os vastos, diversos e complexos dados sobre a vida
mais acessiveis e uteis. A Biologia Computacional aborda questdes tedricas e experimentais
usando métodos computacionais (NIH, 2000). Apesar das diferengas entre a Bioinformatica e
a Biologia Computacional, ha muita interligagao e esforco na interface (NIH, 2000; BIOINFO,
2022).

O National Institute of Health (NIH), através do Biomedical Information Science and
Technology Initiative Consortium (BISTIC) chegou a um acordo sobre as delineagdes
subsequentes a respeito da Bioinformatica e da Biologia Computacional, considerando que
nenhuma descri¢do poderia excluir totalmente a intersecdo com outras condicionantes ou evitar

variacoes na interpretacao por parte de diferentes individualidades e associacdes (NIH, 2000).
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A investigacdo, criagdo ou aplicacdo de métodos e ferramentas computacionais para
ampliar a utilizagdo de dados bioldgicos, fisioldgicos, psicoloégicos ou comportamentais,
incluindo os que se destinam a recolher, arquivar, armazenar, catalogar, analisar ou visualizar
dados semelhantes, sdo as principais fungdes da Bioinformatica (NIH, 2000; INCA,2022). A
Biologia Computacional abrange por sua vez, o desenvolvimento e utilizacdo dos dados,
modelos computacionais para o estudo de sistemas naturais, comportamentais e sociais (NIH,
2000).

Como resultado do aumento na quantidade dos dados, muitos dos desafios da Biologia
tornaram-se, de fato, desafios da Computagdo. Esta abordagem ¢ ideal para investigar as
dindmicas complexas da natureza porque os computadores podem tratar grandes quantidades
de dados eficientemente. A Bioinformatica, pode ser definida como a aplicacao de técnicas
computacionais para a compreensdo e a organizacdo de dados que estdo relacionados a
macromoléculas naturais. A natureza da biologia como TI explica principalmente esta
associacdo entre os dois campos (ABRIATA et al., 2020; YAO et al., 2020; THE
ECONOMIST, 1999). Ela permite a simulacdo de processos e estruturas das moléculas,
proporcionando percepcdes importantes. Além disso, a Bioinformatica tem sido fundamental
nos estudos evolutivos, facilitando as investigacdes sobre a molécula de DNA (PROSDOCIMI,
2007).

Nos anos 70, os pesquisadores Ben Hesper e Paulien Hogeweg comegaram a usar o
termo "Bioinformatica" para a exploracdo que queriam fazer, definindo como "estudo do
processamento informacional dos sistemas bidticos" (apesar da afirmagdo de vérias fontes
publicas de que a expressao foi utilizada pela primeira vez em artigos a partir do ano de 1978
(HOGEWEG, HESPER,1978; HOGEWEG, 1978). O termo Bioinformatica tornou-se mais
popular a partir do final da década de 1980, quando foi substancialmente utilizado para
relacionar estilos computacionais para analise relativa de dados gendmicos. (HOGEWEG,
2011).

E fundamental definir os fundamentos que apoiam o sucesso dos especialistas no
dominio da Bioinformatica e da Biologia Computacional a medida que este se desenvolve e
cresce. Os rapidos avangos na TI e nas Ciéncias Biologicas, exigem uma melhoria constante
dos programas de formagdo em Bioinformatica, de modo a preservar a sua relevancia. E
fundamental identificar os fundamentos que permitem aos profissionais do dominio da
Bioinformatica e da Biologia Computacional ter éxito a medida que este se desenvolve e cresce
(WELCH et al, 2012). Essas individualidades trabalham numa grande variedade de contextos,

incluindo laboratorios de Bioinformatica, laboratorios de exploragdo natural e médica,
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associagdes de desenvolvimento de software, empresas de desenvolvimento de medicamentos
e instrumentos, e institui¢des que ddo educagdo, servico e formagdo (WELCH et al., 2014).
Apesar da Bioinformatica possuir raizes no estudo das sequéncias de nucleotideos e
proteinas, ela inclui abordagens destinadas a modalidades de acesso aos dados e visa
compreender 0 modo como os sistemas naturais funcionam numa variedade de contextos. Os
bioinformatas, como sdo chamados os profissionais da area de Bioinformatica, precisam estar
conscientes de diferentes campos cientificos, como a Biologia tradicional e molecular,
Genética, Matematica, Estatistica e Computagdo. Essa competéncia multidisciplinar ¢

fundamental no desempenho de suas fungdes (ARON et al., 2021).

2.1.1 Combinacdo de conhecimentos em Biologia, Computacio e Estatistica na

Bioinformatica

Juntamente com a produg¢do de dados, ndo ha duvida de que o gerenciamento,
armazenamento e, consequentemente, recuperacao, analise e interpretagao de dados estdo no
centro de qualquer projeto de pesquisa biologica (KAUPPINEN, ESPINDOLA, 2011; GARIJO
et al, 2013). Por exemplo, o sistema operacional Debian Med oferece pacotes de software
coesos e prontos para informatica médica e Bioinformatica (MOLLER et al., 2010). Outro
exemplo de ferramentas utilizadas em Bioinformatica ¢ o RStudio Cloud, que permite
programacao na linguagem R (RSTUDIO CLOUD, 2021). Outro exemplo, ¢ o software o
QIIME2, que realiza andlises de amplicons do microbioma (BOLYEN et al., 2019).

Um dos desafios da Bioinformatica € lidar com a diversidade e complexidade dos dados
disponiveis, como por exemplo, em um estudo metagendmico, onde deve-se comparar
comunidades microbianas, utilizando sequéncias de DNA na identificagdo de organismos e
genes contidos em amostras, interpretando os resultados biologicamente. Entao foi criada uma
plataforma em uma rede cooperativa chamada de "Bioinformatics Virtual Coordination
Network" para ajudar os pesquisadores de bioinformdatica na comunicagdo € na organizagao
entre eles para facilitar o compartilhamento de informacdes e de recursos e além de permitir
que trabalhem em conjunto para resolver os mais diversos problemas (TULLY et al., 2021).

Para superar o desafio de lidar com grandes volumes de dados disponiveis,
empreendimentos educacionais semelhantes ao Bioinformatics Virtual Coordination Network
(BVCN) foram criados para educar e aprender Bioinformatica durante a epidemia. Em margo
de 2020, o lider da BVCN, Dr. Benjamin Tully postou um antincio no Twitter para avaliar o

interesse em tutoria e Bioinforméatica durante a epidemia. Em poucos dias, o anuncio atraiu o
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interesse de mais de 50 professores de Biologia Computacional e vérias centenas de
participantes. Depois de uma reunido virtual introdutdria entre preceptores e interessados foi
criando o espago de trabalho BVCN Slack (TECKCHANDANI, 2018). No BVCN Slack, sao
abordados temas tais como: Unix, programag¢ao R, amplicons, metagenomica, transcriptomica,
genética populacional e gendmica e programacao Python (TULLY et al., 2021).

Na pesquisa bioldgica, as dificuldades associadas a integragdo de dados s6 se
expandiram com o advento de tecnologias de alto rendimento (MA’AYAN et al., 2014;
SALEEM et al., 2014; KADADI et al., 2014). Projetos que utilizam Next Generation
Sequencing (NGS) enfrentam desafios associados a uma variedade de aspectos que esse tipo de
dados, principalmente o grande volume de dados (WANDELT et al., 2012; NEKRUTENKO,
TAYLOR, 2012).

O principal objetivo da integracdo de dados ¢ extrair conhecimento biologico a partir de
conjuntos de dados que ndo podem ser obtidos conjuntamente (MOSTAFAVI et al., 2008;
DUTKOWSKI et al, 2013). Compreender o processo celular e as interagdes moleculares por
meio da integra¢do de redes moleculares tem sido apenas um dos desafios da integracdo de
dados (PRUITT et al., 2012). Um bom exemplo da importancia dessa integracdo esta
relacionado a um método de deteccdo de via ativa, que utiliza programacdo dinamica. Um
algoritmo de caminho mais curto ¢ aplicado para detectar caminhos que melhor explicam os
dados de expressdao génica. Em um estudo de caso de Jiang et al. (2020), foi utilizado um
conjunto de dados de cancer de pulmao humano que incluia dados de expressao génica, dados
de mutacdo e dados de metilacdo. Esses dados foram integrados a partir de uma abordagem de
programacao dinamica que utiliza um algoritmo de caminho mais curto para identificar os
caminhos que melhor explicam os dados de expressao génica. Os resultados do estudo mostram
que uma abordagem integrada pode identificar novas informacdes sobre os genes e o0s
mecanismos que estdo relacionados ao cancer de pulmdo. Por exemplo, a investigacdo
identificou uma nova via molecular que estd envolvida na progressao do cancer de pulmao.

Essa via molecular ndo havia sido descoberta anteriormente.

2.1.2 Linguagem de Programacio Python

A linguagem de programacdo Python ¢ uma ferramenta importante para a pesquisa

cientifica. Ela ¢ amplamente utilizada em uma variedade de areas, incluindo desenvolvimento

web, andlise de dados, inteligéncia artificial e computacdo cientifica. O Python ¢ uma
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linguagem de programagao de alto nivel, de proposito geral e de codigo aberto, € possui uma
sintaxe clara e concisa (BEAZLEY, 2009).

A linguagem de programacao Python ¢ bem versatil e pode ser usada para uma variedade
de trabalhos de pesquisa cientifica. Ela ¢ frequentemente usada para o desenvolvimento de
software, andlise de dados, visualizacdo de dados, modelagem e simulacdo (BEAZLEY,
JONES, 2013).

O Python ¢ uma ferramenta que oferece muitos recursos computacionais para a analise
de dados biologicos. Ela ¢ facil de aprender e de usar, além de possui varias possibilidades de

aplicagdes (FOUNDATION, 2023).

2.3 Gene Expression Omnibus (GEO) e o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever

Desde o inicio do ano 2000 tem-se disponibilizado conjuntos de dados de expressao
génica a partir de microarrays em repositorios na Web, como por exemplo o GEO (Gene
Expression Omnibus), que ¢ gerido pelo National Institutes of Health (NIH) (EDGAR et al.,
2002). Com o crescimento da Internet e a disponibilidade de recursos computacionais cada vez
mais acessiveis, foi disponibilizado no GEO um grande nimero de conjuntos de dados da
expressao génica de pacientes que foram diagnosticados com cancer.

Consequentemente, procurar por conjuntos de dados especificos no GEO ¢ como
procurar uma agulha num imenso palheiro. Atualmente, a quantidade de dados armazenados no
GEO ¢ muito grande. Para sanar essa dificuldade, foram propostas ferramentas para otimizar
buscas nesse repositorio e para que se possa chegar ao conhecimento de forma mais rapida e
mais eficiente. Uma ferramenta que se propde ajudar nesse desafio, relacionadas ao prognostico
de cancer, disponibilizada pelo GEO (Gene Expression Omnibus), ¢ a ferramenta de busca
“geoCancerPrognosticDatasetsRetriever” (ALAMEER, CHICCO, 2022).

A ferramenta do GEO “geoCancerPrognosticDatasetsRetriever” resolve parcialmente
esse problema, permitindo que os utilizadores recuperem facilmente conjuntos de dados de
expressdo génica de pacientes com cancer que incluam informagdes sobre o prognostico em
poucos minutos € com requisitos minimos de recursos informaticos. Além disso, essa
ferramenta permite que o utilizador especifique em que plataforma(s) de microarray os
conjuntos de dados devem se basear, o que ¢ uma restricado necessaria para a compatibilidade
entre conjuntos de dados. (CHEN et al., 2011).

O unico software necessario para executar essa ferramenta de bioinformatica ¢ a

linguagem de programacao Perl (versao 5.8.0 ou superior), que vem pré-instalado no macOS e
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também em sistemas operacionais Linux. Nos sistemas operacionais Microsoft Windows, a
ferramenta pode ser instalada e utilizada através da camada de compatibilidade do Windows
Subsystem for Linux (WSL).

Para instalar a ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, o usudrio devera se
certificar previamente se todas as dependéncias estdo instaladas de acordo com seu sistema
operacional. O processo de instalagdo da ferramenta é 0 mesmo tanto no Linux/macOS quanto
no Windows com o WSL (Windows Subsystem for Linux). O usuario podera usar o CPAN
(Comprehensive Perl Archive Network) para instalar o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever

executando o seguinte comando no terminal:

cpanm App::geoCancerPrognosticDatasetsRetriever

Informagdes e orientacdes mais detalhadas sobre como instalar a ferramenta
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever podem ser encontradas consultando o ‘README’ no
repositorio  Perl ~ MetaCPAN  em  https://metacpan.org/release/ AALAMEER/App-
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever-1.02/source/README.md.

O geoCancerPrognosticDatasetsRetriever utiliza as bibliotecas de sistema cURL e Perl
HomeDir. Essa ferramenta pode ser facilmente utilizada em um tnico comando, que pode ser
executado em qualquer console de shell ou terminal de qualquer computador Linux ou Mac

com acesso a Internet:

geoCancerPrognosticDatasetsRetriever -d "CANCER _TYPE" -p "PLATFORM_CODES" -f
"/FOLDER_NAME/"

O parametro “CANCER_TYPE” deve ter o nome do tipo de cancer que o usuario
pretende pesquisar. Embora ndo seja possivel afirmar o nimero exato de todos os tipos e
subtipos de cancer que estdao disponiveis no GEO, pode-se encontrar por exemplo o Cancer de
Prostata (Prostate Cancer), o de Mama (Breast Cancer), o de Pulmao (Lung Cancer), o
Colorretal (Colorectal Cancer), o de Bexiga (Bladder Cancer), o Melanoma (Melanoma
Cancer), a Leucemia (Leukemia Cancer), o de Figado (Liver Cancer), o de Pancreas
(Pancreatic Cancer). Para saber se o tipo de interesse estd disponivel, vocé pode acessar o site
do GEO https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/ e usar a funcao de pesquisa para procurar pelo tipo

especifico de cancer.



23

O parametro “PLATFORM_CODES” contém os cddigos de acesso GEO, separados por
espacos, das plataformas dos conjuntos de dados que o utilizador pretende pesquisar.

E o argumento “/FOLDER _NAME/” indica o caminho para o diretério onde o script
deve guardar os arquivos temporarios e de saida. Por exemplo, se o utilizador quiser saber os
codigos de acesso GEO de qualquer conjunto de dados de prognoéstico de dados de expressao
génica de pacientes diagnosticados com cancer de bexiga (bladder cancer) para as plataformas
Affymetrix Human Genome U133 HG-U133 Plus 2 (GPL570), Human Genome U133
HGUI133A (GPL96) e Human Genome U133 HG-U133B (GPL97), pode digitar em um

terminal Linux o seguinte comando:

geoCancerPrognosticDatasetsRetriever -d ’bladder cancer” -p "GPL570 GPL97 GPL96” -f
”/bladder_files/”

No final da execugdo, o script imprime o resultado tanto no terminal quanto no arquivo
de saida na pasta /bladder_files/. No caso do exemplo do “bladder cancer” o script imprime as

linhas de saidas a seguir:

Total prognostic datasets found: 2
[1] GSE31684
[2] GSES5287

Como se pode observar, a ferramenta bioinformatica
“geoCancerPrognosticDatasetsRetriever” encontrou no banco de dados do GEO dois arquivos
que contém dados relacionados ao prognostico de cancer de bexiga (ALAMEER, CHICCO,
2022).

2.4 Cancer Colorretal e Cancer de Mama

Segundo o National Cancer Institute (2021), o cancer ¢ uma doenca que se caracteriza pelo
crescimento descontrolado de células anormais. Existem mais de 100 tipos de cancer, cada um
com as suas proprias caracteristicas. Para exemplificar o funcionamento do programa, foram
selecionados dados gendmicos do cancer colorretal e do cancer de mama. Esses sdo dois tipos

de cancer que estdo entre os mais comuns no mundo, e existe uma grande quantidade de
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informacdes sobre eles que estdo disponiveis no banco de dados Gene Expression Omnibus

(GEO).

O cancer colorretal ¢ o terceiro tipo de cancer mais comum no mundo, com uma incidéncia
global de 1,3 milhdes de casos em 2022. A doenca ¢ mais comum em adultos com mais de 50
anos, com uma taxa de incidéncia de 25,6 casos por 100.000 pessoas. E os fatores de risco para
o cancer colorretal incluem:

Fatores de risco modificaveis:

Idade
Obesidade
Tabagismo

Dieta pobre em fibras e rica em gorduras

Fatores de risco ndo modificaveis:

Histoéria familiar de cancer colorretal
Doenca inflamatoria intestinal.

Polipose adenomatosa familiar (WHO, 2023; SOLIMAN, ef al., 2023).

O prognostico do cancer colorretal depende do estdgio da doenca no momento do
diagnostico. Os casos diagnosticados em estagio inicial, as chances de sobrevivéncia sao de
90% a 95%. Os casos diagnosticados em estagio avangado, as chances de sobrevivéncia sao de
5% a 10% (WHO, 2023).

O cancer de mama ¢ o tipo de cancer mais comum entre as mulheres, com uma
incidéncia global de 2,2 milhdes de casos em 2022. A doeng¢a € mais comum entre as mulheres
com mais de 50 anos, com um indice de 30,6 casos a cada 100.000 mulheres. E os fatores de

risco para o cancer de mama incluem:

Fatores de risco modificaveis:

Idade
Obesidade

Tabagismo
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Consumo excessivo de alcool

Fatores de risco ndo modificaveis:

Historia familiar de cancer de mama
Mutacgdes genéticas BRCA1 e BRCA2
Exposi¢ao a radiagao ionizante (ALKAABBAN, FERGUSON, 2022; CLINIC, 2023).

O prognostico do cancer de mama também depende do estagio da doenga no momento
do diagndstico. Os casos diagnosticados em estagio inicial, as chances de sobrevivéncia sdo de
90% a 95%. Os casos diagnosticados em estagio avangado, as chances de sobrevivéncia sdo de
20% a 30% (WHO, 2023).

O cancer ¢ uma doenca complexa que causa graves consequéncias na vida das pessoas.
A escolha do tipo de cancer para exemplificar a pesquisa poderia ser qualquer tipo de cancer
disponivel no banco de dados do GEO em arquivos com o formato .soft’. O cancer colorretal
e o cancer de mama sdo dois dos tipos que afetam um grande niimero de pessoas. Sao doencas
com multiplos fatores de risco. E sdo canceres bastante estudados, por pesquisadores e cientistas

da area molecular (WHO, 2023).

2.5 Justificativa

O cancer ¢ uma doenca complexa que afeta milhdes de pessoas em todo o mundo. A
pesquisa do cancer ¢ necessaria para desenvolver métodos que possam melhorar a
sobrevivéncia e a qualidade de vida dos pacientes. E uma ferramenta importante para a pesquisa
do cancer ¢ o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, que permite aos pesquisadores acessar o
banco de dados do GEO e fazer o download os conjuntos de dados que possuem informacdes
relacionadas ao prognostico de cancer. No entanto, essa ferramenta retorna uma grande
quantidade de dados em cada arquivo recuperado, o que dificulta consideravelmente a andlise.

Esse projeto de pesquisa visa desenvolver uma nova ferramenta que para analisar e
extrair dados especificos dos arquivos obtidos pelo geoCancerPrognosticDatasetsRetriever,
com o potencial de contribuir significativamente para a pesquisa do cancer. Essa nova
ferramenta computacional ir4 facilitar a analise dos dados e permitira aos pesquisadores obter

percepcdes importantes sobre o progndstico do cancer que estd sendo estudado, Ele poderd
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ajudar no desenvolvimento de novas terapias, tratamentos personalizados e outras formas para

combater a doenca.
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1. Introducao

A area da Bioinformatica vem representando um avango tecnologico acelerado nos ultimos tempos, que por
sua vez, impulsiona as pesquisas biomédicas, ao mesmo tempo que gera rapidamente muitos novos dados
que sdo armazenados em banco de dados. Esse fato disponibiliza de forma acessivel aos pesquisadores, uma
grande quantidade de informagdes sobre as caracteristicas biologicas. Esse aumento exacerbado do volume
de dados gera questionamentos, como por exemplo: como podemos extrair e reunir de um imenso arquivo
de texto, somente as informagdes que sdo relevantes para uma determinada pesquisa de forma rapida,
eficiente e organizada gerando um novo arquivo personalizado?

Um banco de dados que podemos citar como exemplo e que possibilitou essa pesquisa, ¢ 0 GEO (Gene
Expression Omnibus), que ¢ um grande banco de dados que hospeda uma diversificada variedade de
conjuntos de dados sobre a expressao dos genes, abrangendo os mais variados contextos biologicos. O GEO
hospeda uma grande variedade de dados sobre cancer, incluindo dados de expressdo génica, dados de DNA,
dados de RNA e dados de proteinas. Esses dados podem ser usados para estudar os mecanismos biologicos
do cancer, como identificar novos biomarcadores e prever o prognostico. A quantidade e a complexidade
desses conjuntos ou arquivos de dados fazem da analise manual um trabalho arduo e desgastante, além de
ser um procedimento que exige muito tempo ¢ energia do pesquisador para que seja totalmente executado.

Embora o GEO contenha uma grande quantidade de dados gendmicos e transcriptdmicos de milhares de
experimentos, a sua organizacdo e a sua acessibilidade frequentemente se tornam um obstaculo para os
pesquisadores que procuram por subconjuntos especificos de informagdes. E para amenizar esse problema,
o foi proposta a ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever (ALAMEER, CHICCO, 2022), que busca
no banco de dados do GEO os arquivos que contém as informagdes de expressdo gé€nica progndstica que
estdo relacionadas com algum tipo de cancer. Porém, mesmo a ferramenta encontrando e fornecendo apenas
os arquivos que contém dados sobre o prognostico, ainda sim a quantidade de informagdes em cada conjunto
de dados ¢ muito grande.

E dentro deste cenario problematico que surgiu a criagdo de um soffware' como uma solugdo, que depois de
concluido foi batizado de UNITE-1 (Understanding Novel Information Through Expression). O UNITE-1
tem como objetivo principal simplificar a extragdo de informagdes especificas de arquivos do banco de dados
do GEO, como uma solug¢éo pratica e eficiente voltada para os pesquisadores que trabalham com a analise
de dados da expressao génica que estdo diretamente relacionados com o prognoéstico e diagnostico de algum
tipo de cancer.

Nesse contexto, a ferramenta UNITE-1 foi criada, com a colaborag@o do modelo de linguagem de inteligéncia
artificial GPT-4 criado pela OpenAl, para servir aos pesquisadores que trabalham com os dados de expressao
genética relacionados com algum tipo de cancer processando os arquivos fornecidos previamente pela
ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever. Um dos principais objetivos do programa UNITE-1 ¢
fornecer uma solugao para analisar contetidos especificos que estdo disponiveis nos arquivos do GEO.

A medida que a tecnologia avanga, o volume e a complexidade desses dados aumentam consideravelmente,
assemelhando-se a um quebra-cabeg¢a composto por uma grande quantidade de pegas. Organizar, integrar e
extrair as informagdes necessarias desses conjuntos de dados para uma pesquisa fica cada vez mais dificil. O
algoritmo UNITE-1 se destaca como uma ferramenta que transpde esse tipo de obstaculo, processando os
arquivos que sdo previamente disponibilizados pela ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever.

O geoCancerPrognosticDatasetsRetriever ¢ uma ferramenta bioinformatica que foi desenvolvida por Abbas
Alameer ¢ Davide Chicco com o objetivo de identificar os conjuntos de dados de expressdo génica com
informagdes de prognostico de cancer, a partir do banco de dados GEO (Gene Expression Omnibus), baseado
no tipo de cancer que foi especificado como parametro de entrada, advindos de experimentos de microarray.

A ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever esta implementada em linguagem de programacao Perl
e pode ser instalada em sistemas operacionais Linux, macOS e Windows. A fung¢do da ferramenta é procurar
com rapidez por conjuntos de dados relevantes no GEO, com base nos pardmetros de pesquisa que sdo
fornecidos pelo usuario (ALAMEER, CHICCO, 2022).

! Nesse artigo, a palavra ‘sofiware’ ¢ utilizada como sindénimo para ‘programa de computador’.

iSys: Revista Brasileira de Sistemas de Informacdo (iSys: Brazilian Journal of Information Systems)
https://sol.sbc.org.br/journals/index.php/isys/
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2. Linguagem de Programacio Python

A linguagem de programacao Python é uma ferramenta computacional muito util para a pesquisa cientifica.
Ela ¢ amplamente utilizada e abrange varias areas, incluindo desenvolvimento web, analise de dados,
inteligéncia artificial e computacao cientifica (BEAZLEY, 2009).

Disponibilizando uma biblioteca com mais de 130.000 médulos de terceiros para melhorar ainda mais as
suas capacidades, Python é uma linguagem de programacdo facil de usar, e que vem sendo amplamente
aplicada para os mais variados fins como o desenvolvimento web, a anélise de dados, a Inteligéncia Artificial
e a computagdo cientifica. Com a sua sintaxe e a sua tipagem dinamica, a linguagem de programagao Python
tem a caracteristica de apresentar uma codificac¢do legivel e bem rapida. Além disso, seu interpretador ¢
compativel com o cddigo C e com o cddigo C++, tornando a integragdo ideal (EKMEKCI et al., 2016; HILL,
2020).

Tanto o interpretador quanto as bibliotecas Python, sdo de cddigo aberto (EDUCBA, 2023) e funcionam em
sistemas operacionais como o Linux, o0 Windows, ¢ 0 macOS (KINSTA, 2023). Um codigo Python pode ser
inserido e utilizado em executaveis autonomos ou também pode ser executado diretamente no interpretador
interativo. A linguagem de programacdo Python proporciona um rapido desenvolvimento e ainda elimina o
ciclo de compilacdo-link-execugdo que ¢ necessario para usar os codigos escritos em linguagens de
programagdo de nivel inferior (FOUNDATION, 2023).

A linguagem de programagdo Python apresenta alguns tipos de dados de alto nivel, como por exemplo, listas
flexiveis e dicionarios para que seja de facil manipulagdo e que se tenha uma conveniente representagao dos
dados. Em comparagdo com os programas que sdo escritos em outras linguagens, como a linguagem de
programacdo C ou a linguagem de programacdo Java, os programas que sdo escritos em linguagem de
programacdo Python normalmente sdo de 3 a 5 vezes mais curtos por causa da utilizagdo de alguns tipos de
dados de alto nivel. Além disso, a linguagem Python j& vem com varios modulos destinados a execugdes
comuns como as de Entrada/Saida de arquivos, que sao chamadas de sistema e kits de ferramentas GUI, e
ainda permite que o usuario divida os programas Python em modulos reutilizaveis. Uma das caracteristicas
do Python é suportar varios paradigmas de programagdo, que inclui a programagdo procedimental, a
programagdo orientada a objetos e também estilos de programacdo funcional (LUTZ, 2013).

Python ¢ uma linguagem de programacdo que apresenta caracteristicas como o tratamento de excepgdes,
modulos, classes, tipos de dados dinamicos de alto nivel e tipagem dindmica (BEAZLEY, 2009). Isso torna
essa linguagem adequada para uma série de cendrios voltados para a resolugdo de problemas (BEAZLEY,
JONES, 2013). A escrita em Python pode ser utilizada como uma linguagem de script incorporada ou como
uma linguagem autdnoma voltada para as melhorarias das aplica¢cdes C/C++ (SUMMERFIELD, 2009).

O interpretador do codigo Python se integra perfeitamente em ambientes de desenvolvimento como por
exemplo o PyCharm (JETBRAINS, 2023), o Jupyter Notebook (PROJECT JUPYTER, 2023) e o Spyder
(SPYDER, 2023). Esses ambientes fornecem as ferramentas para escrever, executar ¢ depurar um codigo
escrito em Python (VAN ROSSUM; DRAKE, 2011). A filosofia de design de sintaxe do Python, se concentra
na melhoria da legibilidade do cédigo, utilizando a indentagdo para poder separar os blocos ¢ manter uma
disposi¢do mais organizada. Os programas em Python sdo faceis de se manter, tanto para os programadores
quanto para os utilizadores (LUTZ, 2013; FOUNDATION, 2023). O Python é uma linguagem versatil e que
pode ser usada para uma variedade de trabalhos na pesquisa cientifica. Ela ¢ frequentemente usada para o
desenvolvimento de software, analise de dados, visualizagdo de dados, modelagem e simulagdo (BEAZLEY,
JONES, 2013).

2.2. Configuracio do Ambiente de Desenvolvimento

O ambiente de desenvolvimento utilizado para esta pesquisa € composto por duas ferramentas: o Anaconda
e o Jupyter Notebook. Para a concep¢ao do UNITE-1, o ambiente de desenvolvimento foi configurado com
a versdao 2023.03 do Anaconda (ANACONDA, 2023) e a versdo 6.6.0 do Jupyter Notebook (JUPYTER,
2023).
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O Anaconda ¢ uma distribuicdo da linguagem de programagado Python que oferece uma interface de linha de
comando para a instalacdo e o gerenciamento de pacotes de ferramentas computacionais. O Anaconda ¢
altamente empregado para entender os dados biologicos, como por exemplo, para identificar padrdes
genéticos ou mapear genomas (ANACONDA, 2023).

O Jupyter Notebook ¢ um aplicativo que permite a execu¢do de cddigos Python. O software Jupyter
Notebook oferece um ambiente de desenvolvimento de software interativo, disponibilizando funcionalidades
que permitem que os usuarios possam gerar ¢ também compartilhar em tempo real os documentos que
combinam co6digo, equagdes, visualizagdes e conteudos narrativos. Ele ainda consegue lidar com diversas
linguagens de programagdo, como por exemplo Python, R, Julia e Scala (JUPYTER, 2023). Na Figura 1 ¢
apresentado um fluxograma para a configura¢do do ambiente de desenvolvimento.

CONFIGURAGAO DO AMBIENTE DE DESENVOLVIMENTO

Jupyter Notebook:
Executa codigos Python
Visualiza resultados

Simbolo Significado Descricao
Instalar

o
Anaconda Inicio Ponto da partida do processo
Inicio Baixar e instalar o software Anaconda, que € uma distribuigéo

Agho da linguagem de programacao Python. que inclui uma grande
variedade de pacotes e bibliotecas uteis para analise de
dados.

Usar a linha de comando do Anaconda para instalar os
Objete pacotes e bibliotecas nacessérios para a anlise de dados

Entrada/Saida  APlicativo que permite a axecugdo da cédigos Python
de analises

com outros usudrios.

Figura 1: Fluxograma para a configuracio do ambiente de desenvolvimento do UNITE-1.

Fonte: Imagem criada por Fabiano Borges Pereira.

3. Pacotes Python Utilizados no UNITE-1

O UNITE-1 é um programa de computador que permite a extracdo de informagdes prognosticas relacionadas
ao tipo de cancer que o usuario esta pesquisando. Para isso, o programa utiliza dois pacotes Python:

GEOparse
0s

O pacote GEOparse permite a analise, a recuperagdo e a manipula¢do de dados do repositorio GEO (Gene
Expression Omnibus) (GUMIENNY, 2021). O GEO ¢ um banco de dados piblico que contém informagdes
de expressao génica (NCBI, 2023).

O pacote os ¢ um modulo da biblioteca padrao do Python (DOCUMENTATION, 2023) que disponibiliza
algumas fungdes para interagir com o sistema operacional em que o Python esta sendo executado. Ele € usado
para a manipulagdo do sistema de arquivos e para a manipulagdo de caminhos (DOCUMENTATION, 2023;
GEEKSFORGEEKS, 2022). Na Figura 2, ¢ apresentado um fluxograma para os pacotes utilizados no
UNITE-1.
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PACOTES PYTHON UTILIZADOS NO UNITE-1

Extrair as
informacgdes
das
amostras
{(GEOParse)
Simboalo Significado Descrigdo
Verifica se o tipo de
cancer é valido
(GEOParse) @ o Ponto de partida do processo

O pacote GEOParse ¢ usado para extralr o tipe de caneer e os

Rs22 metadadas da estudo.

Objeto terramenta

O pacote o5 & usado para acessar os arquivos do GEQ que
ora obitidas 1
geoCancerPragnosticDatasotsRetriaver.

© pacote GEOParse acessa todas as amostras e oxtrai as
As

Ges extraidas sao em um dicionario,
erganizadas ¢ gravadas em um nove arquive de texto.

o ©s parametros de entrada devem estar corretamente alinhadas.
4o cem o arquive do GEO a ser processado.

Figura 2: Fluxograma para a os pacotes Python utilizados no UNITE-1.

Fonte: Imagem criada por Fabiano Borges Pereira.

3.1. Discussio e a Aplicacio dos Pacotes

O pacote ‘GEOparse’ e o pacote ‘os’ estdo presentes no algoritmo UNITE-1 e desempenham fungdes muito
importantes que sdo indispensaveis para o bom funcionamento dessa ferramenta bioinformatica. O pacote
GEOparse interage com o arquivo do banco de dados GEO e faz o download dos conjuntos de dados de
expressdo génica que foram previamente definidos. O pacote os por sua vez, vai construir os caminhos de
arquivos para poder salvar os resultados e entdo lidar com as operagdes do sistema de arquivos.

Esses pacotes trabalhando juntos, recuperam com facilidade e eficiéncia os dados desejados contidos no
arquivo do GEO, fazem um armazenamento bem estruturado dos resultados e faz uma manipulagéo flexivel
dos dados em formato txt. O pacote GEOparse vai acessar os conjuntos de dados iniciais, e 0 pacote os vai
direcionar para onde os resultados deverao ser salvos. Cada pacote contribui com uma funcionalidade que é
aproveitada para sustentar um algoritmo eficaz como o UNITE-1.

O uso desses pacotes no algoritmo UNITE-1, o torna capaz de coletar e processar automaticamente e com
eficiéncia todos os dados de expressdo génica prognostica do arquivo do GEO. Isso possibilita as meta-
analises em larga escala dos dados prognosticos do cancer estudado. E um trabalho que, por meio de métodos
manuais, ndo sdo viaveis. Os pacotes aumentam a precisao e padronizam o manuseio do conjunto de dados.
Eles também melhoram a flexibilidade do UNITE-1 para que ele possa processar outros tipos de cancer por
meio de pesquisas personalizadas.

A utilizag@o desses pacotes reutilizaveis na programagdo traz beneficios, como por exemplo, a redugdo do
tempo que € necessario para desenvolver um codigo e também a diminuigdo de erros. Isso possibilita realizar
a criagdo de programas de computadores robustos mais rapida e segura, que poderdo ser usados para extrair
as informagoes a partir dos dados publicos gerados pela area biomédica.

Os pacotes GEOparse e o os, possuem funcionalidades distintas, uma ¢é direcionada para acessar dados de
um arquivo GEO e a outra para o gerenciamento de sistema de arquivos. Combinados de maneira adequada,
0s pacotes permitem a criacdo de um codigo mais automatizado e voltado para a mineragdo de conjuntos de
dados que foram gerados pela expressdo de genes prognosticos.
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4. Utilizacio do UNITE-1 na Analise de Expressdo Génica Prognéstica de Cancer

O UNITE-1 (Understanding Novel Information Through Expression) ¢ uma ferramenta bioinformatica que
foi criada com objetivo de buscar e extrair apenas as informagdes que o pesquisador precisa, gerando um
novo arquivo personalizado e pronto para ser analisado, o que faz do UNITE-1 um recurso computacional
nos conformes para os cientistas e os pesquisadores que estudam a expressdo génica do cancer.

O UNITE-1 ¢é uma ferramenta bioinformatica que foi desenvolvida para otimizar a pesquisa de fatores
prognoésticos em dados de expressdo génica provenientes de arquivos ‘soft’ do banco de dados do GEO, para
diversos tipos de cancer. Para avaliar a capacidade ¢ a eficiéncia do UNITE-1, foram processados com
precisdo os arquivos do banco de dados do GEO (Gene Expression Omnibus) que foram obtidos através da
ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever. Esses arquivos sdo referentes a dois tipos de cancer que
tem uma alta relevancia clinica, sendo eles o cancer colorretal com 10 arquivos recuperados e o cancer de
mama com 33 arquivos recuperados, totalizando 43 conjuntos de dados.

4.1. geoCancerPrognosticDatasetsRetriever

O geoCancerPrognosticDatasetsRetriever é uma ferramenta computacional que foi desenvolvida com o
objetivo principal de simplificar a identificagdo dos conjuntos de dados que contenha informagdes
relacionadas ao prognostico de varios tipos de cancer de plataformas de microarray que estdo disponiveis no
repositorio do GEO (Gene Expression Omnibus). Com essa ferramenta ndo ¢ necessario fazer demoradas
pesquisas manuais no imenso banco de dados do GEO. Os usuarios determinam o tipo de cancer ¢ as
plataformas que eles desejam e entdo a ferramenta vai recuperar os conjuntos de dados que sdo compativeis.

4.1.1 Parametros de Entrada

Os pardmetros de entrada sdo as configuragdes fornececidas ao codigo antes de executa-lo, para que o seu
funcionamento seja personalizado de forma que atenda as necessidades do usuario (DEVMEDIA, 2023).

Para encontrar os conjuntos de dados que tem informagdes relacionadas ao progndstico de algum tipo de
cancer usando o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever, € preciso inserir algumas informagdes no script de
comando para que os parametros de entrada e de saida sejam definidos. Para exemplificar usaremos o cancer
de mama (breast cancer):

O tipo de cancer: -d “breast cancer”

Nesse parametro devera ser definido o tipo de cancer do qual se deseja que a ferramenta pesquise no banco
de dados, que nesse caso o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever ird pesquisar o cancer de mama (breast
cancer).

As plataformas de microarray: -p "GPL570 GPL97 GPL96"

Aqui é onde devera ser especificado as plataformas de microarray que se deseja incluir na busca. Sdo
diferentes plataformas de microarray representadas pelos codigos "GPL570", "GPL97" e "GPL96" que serdo
usadas na pesquisa e coleta de dados gendmicos. Nesse caso, a busca sera por conjuntos de dados que sejam
compativeis com essas trés plataformas.

E o diretdrio de saida: -f "/breast_files/"

O diretdrio de saida é o parametro que vai indicar o local aonde os resultados da busca serdo armazenados.
O caminho para o diretério onde os arquivos de saida serdo salvos ¢ representado por “/breast files/", que
pode ser acessado posteriormente.

$ geoCancerPrognosticDatasetsRetriever -d "breast cancer" -p "GPL570 GPL97 GPL96" -f "/breast_files/"

Depois de executar esse comando, o geoCancerPrognosticDatasetsRetriever vai procurar no banco de dados
do GEOpor conjuntos de dados relacionados ao cancer de mama que sejam compativeis com as plataformas
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especificadas e que contenha informagdes sobre o progndstico do cancer em questdo. E € no diretdrio

"/breast _files/" que os resultados da busca vao ser armazenados e ficardo disponiveis para o acesso posterior
(Alameer & Chicco, 2022).

Na Figura 3, é mostrado o programa geoCancerPrognosticDatasetsRetriever em execugdo real no Windows
Subsystem for Linux (WSL) através do Power Shell. A imagem exibe varias informagdes sobre o processo
em andamento. Essas informagdes apresentadas na imagem fornecem dados sobre o funcionamento do
programa, que inclui o download de arquivos, detalhes sobre as plataformas de microarrays e sobre as
amostras que contém dados relacionados ao prognostico do cancer que estd sendo pesquisado, além da
formatacdo e da analise dos dados.

¥ samplesix@DESKIOP-K20N GKR: jul X

bas Alameer, kuwait university
abbas.alameer@ku .edu. kw

d in March/Movember 2621
ed under GPLv2 license

sculus

Figura 3: O programa geoCancerPrognosticDatasetsRetriever em execu¢ido no WSL pelo Power
Shell.

Fonte: Captura de tela do geoCancerPrognosticDatasetsRetriever.

4.1.2 Resultados Gerados

A analise do geoCancerPrognosticDatasetsRetriever resultou na identificagdo de 33 conjuntos de dados
relacionados ao cancer de mama que contém informagdes sobre o prognostico do mesmo. Cada arquivo
possui informagdes de expressdo génica e também informagdes clinicas, o que totaliza em 6,82 Gb de texto.

Para ter uma nog@o melhor do tamanho que essa quantidade de dados representa, imagine um livro de 600
paginas, com 30 linhas por pagina e 50 caracteres por linha. E um livro com aproximadamente 900.000
caracteres. Assim, considerando que normalmente cada caractere ocupa 1 byte, 6,82 gigabytes de texto
correspondem aproximadamente & 7.578 livros de 600 paginas cada.

A Figura 4 mostra como a ferramenta entrega o resultado da pesquisa pelo cancer de interesse no GEO, em
formato de lista. As informagdes apresentadas no resultado da execugcdo da ferramenta
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever incluem dados sobre a conclusdo da analise, o comando de entrada
para executar o programa, a localizagcdo do arquivo com os resultados e a lista numerada dos arquivos que
contém dados prognoésticos que foram encontrados no banco de dados do GEO (Gene Expression Omnibus).
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K2@FGKR: %

Figura 4: Resultado da pesquisa realizada pela ferramenta geoCancerPrognosticDatasetsRetriever.

Fonte: Captura de tela dos resultados obtidos.

Com a lista de codigos de acesso fornecida pelo geoCancerPrognosticDatasetsRetriever em maos, o usuario
pode acessar a pagina do GEO (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/) e pesquisar por cada codigo
individualmente. O usuario pode inserir o c6digo de acesso na barra de pesquisa na pagina inicial do GEO,
que sera direcionado para a pagina de registro do conjunto de dados referente ao cddigo pesquisado. Nessa
pagina, localize o link do arquivo com extensdo SOFT que podera ser identificado na se¢do "Download
family" (Baixe a familia). Quando o usuario clicar no link ‘SOFT formatted family file(s)’, ele sera
redirecionado automaticamente para a pagina em que o arquivo foi indexado. Assim, basta clicar no link que
tem o codigo de acesso, por exemplo ‘GSE157284 family.soft.gz’, e o download automatico comegara. O
arquivo SOFT ¢ compactado e sera salvo no computador do usuario. Logo apds a conclusdo do download, o
usuario podera utilizar um programa de computador como o 7-Zip ou o WinZip para que o arquivo .soft
bruto seja descompactado.

A disponibilidade desses 33 conjuntos de dados fornece dados importantes para o avanco da pesquisa sobre
os fatores de progndstico e de biomarcadores para o cancer de mama. Porém, levando em consideragio as
limitagdes como a qualidade dos dados, a heterogeneidade da amostra e as tendéncias, uma boa e cuidadosa
analise de cada conjunto de dados exigira trabalho.

4.2 Parametros de Entrada do UNITE-1

A ferramenta UNITE-1 requer a configuragdo dos seguintes parametros, sendo um opcional e 8 obrigatorios
para execugdo da analise e extragdo personalizada dos conjuntos de dados do GEO:

*header — possibilita inserir um cabegalho personalizado.
“IDENTIFICACAO DO ESTUDO”

O cabegalho ¢ uma identificacdo opcional que pode ser adicionada ao arquivo de saida do UNITE-1. O
cabegalho pode ser usado para fornecer informagdes sobre o usuario, o trabalho ou o resultado da anélise.

*relevant_keywords — palavras-chave sobre caracteristicas de interesse. Exemplo:
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["prognosis",

"3y 1o
diagnosis",
"survival",
"treatment response”,
"etc..."]

As palavras-chave sdo usadas para identificar as caracteristicas de interesse no conjunto de dados do GEO.
O UNITE-1 usa as palavras-chave para filtrar as caracteristicas do conjunto de dados e extrair apenas as
informagdes relevantes.

*extract info — fung¢@o que se baseia na lista de palavras-chave para encontrar e extrair as informagdes de
interesse.
(tipo-cancer_cancer keywords)

*relevant_title keywords = (tipo-cancer cancer keywords)
*relevant_design keywords = (tipo-cancer_cancer keywords)

O tipo de cancer de interesse devera ser definido. Nessa parte, o usuario coloca as palavras-chave que
especifica o cancer que esta sendo estudado, para que o titulo e os metadados de design possam ser
verificados no conjunto de dados do GEO.

*filepath — caminho do arquivo do GEO a ser processado
os.path.join("C:", "arquivo.soft")

O local do arquivo € o caminho para o arquivo do GEO que sera analisado. O UNITE-1 precisa ter acesso ao
arquivo do GEO para extrair informagoes de interesse.

gse — variavel que armazena o conjunto de dados carregado.

tipo-cancer_cancer_keywords — palavras-chave especificas ao tipo de cancer. Exemplo:

m"non

["cancer", "breast", "tumor", "malignant", "etc..."]
info = (tipo-cancer_cancer_keywords)

As palavras-chave para extracdo de dados sdo usadas para especificar as informagdes que o usudrio deseja
extrair. O UNITE-1 usa essas palavras-chave para encontrar as informagdes especificas que o usuario precisa.
O tipo de cancer ¢ usado para restringir a busca por conjuntos de dados relevantes.

*output_filepath — caminho para salvar arquivo de saida
os.path.join("C:", "resultados.txt")

O usuario cria um nome de identificagdo do novo arquivo e determina o caminho onde ele deseja salvar as
informagdes que foram extraidas.

O correto preenchimento desses pardmetros obrigatorios, alinhados com o cancer estudado em cada caso, é
vital para a personalizagdo e o funcionamento correto do UNITE-1 na extragdo das informagodes de
prognostico presentes no arquivo do GEO que sera processado. Por exemplo, se o usuario estiver pesquisando
o cancer de mama, os parametros devem ser informados como ‘breast cancer’ e as palavras-chave devem
ser definidas em inglés e de acordo com o tipo ‘mama’, bem como o caminho que o arquivo do GEO est4, e
o caminho onde o novo arquivo deve ser salvo. O usudrio pode executar o codigo no Jupyter Notebook.

Durante a execu¢do, ¢ mostrado cada etapa do processamento no arquivo do GEO. No canto superior
esquerdo pode ser observado a data e hora do processamento. Logo depois, € apresentada a mensagem "INFO
GEOparse Parsing C:\Users\Fabiano\Desktop\Breast\GSE157284 family.soft", que indica qual arquivo esta
sendo processado. Em seguida, sdo informados os registros de depuracao (DEBUG) do GEOparse, que ¢ a
biblioteca utilizada para o programa poder acessar os dados do GEO. E na sequéncia ¢ forncido informagdes
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sobre o banco de dados utilizado (GeoMiame), a série (GSE157284) e a plataforma de microarray (GPL570)
respectivamente. Na parte inferior da captura de tela, pode ser observado uma série de registros de depuragao
(DEBUQG) relacionados as amostras (SAMPLE) que estdo presentes no arquivo em processamento. Cada
linha representa uma amostra individual de um paciente, que ¢ identificada por um cédigo (GSM) seguido
de um numero. A lista de amostras exibidas no resultado inclui as identificagdes GSM4760766,
GSM4760767, GSM4760768, até a amostra GSM 411289. Totalizando 55 amostras de pacientes com cancer
de mama encontradas no conjunto de dados GSE16391.

Em um notebook pessoal Aspire 5, 11th Gen Intel(R), processador Core(TM) i3-1115G4, 3.00GHz, em um
sistema operacional Windows 10 Pro, versdo 22H2, sem a necessidade de conexdo a internet, a execucdo
desse exemplo de conjunto de dados do cancer de mama leva em torno de 6 segundos para ser totalmente
processado.

4.3. Resultados gerados pelo UNITE-1

O UNITE-1 processou com sucesso os arquivos do banco de dados do GEO (Gene Expression Omnibus) que
foram obtidos através do software geoCancerPrognosticDatasetsRetriever. Durante o processamento, foram
encontrados varios marcadores progndsticos, demonstrando que o UNITE-1 faz a anélise da expressio génica
prognostica com eficiéncia. Esses resultados reforcam o potencial apresentado pelo UNITE-1 em contribuir
para o progresso das pesquisas no campo da oncologia.

Os resultados gerados pelo software UNITE-1 serfio apresentados em duas partes. A primeira parte contém
informagoes sobre o conjunto de dados, e a segunda parte contém as informagdes progndsticas relacionadas
a analise individual de cada amostra.

A primeira parte dos resultados fornece uma visdo geral do conjunto de dados GSE16391, que foi escolhido
como exemplo para ilustrar os resultados das operagdes do UNITE-1 nos arquivos do GEO, e traz as
seguintes informagoes:

O arquivo ¢ intitulado de "GGI: um potencial preditor de recidiva para pacientes com cancer de mama
tratados com terapia enddcrina no ensaio BIG 1-98". Ele foi submetido em 02 de junho de 2009 e teve sua
ultima atualiza¢do em 06 de junho de 2022. A plataforma de microarray foi a GPL570. O responsavel pelo
contato ¢ o Benjamin Haibe-Kains, o departamento relacionado ¢ o Princess Margaret Research do Instituto
Princess Margaret Cancer Centre. E as palavras-chave que foram encontras no titulo e no design do estudo
sdo 'cancer' e 'mama’, que mostra a importancia da especificidade para essa area de pesquisa.

A saida textual do arquivo que foi gerado pelo sistema UNITE-1 contendo a primeira parte dos resultados
obtidos, pode ser visualizada na Figura 5.

GSE_Info:

Accession: GSE16391

Title: GGI: a potential predictor of relapse for endocrine-treated breast cancer patients in the BIG 1-98 trial

Submission date: Jun 02 2009

Last update date: Jun 06 2022

Type: Expression profiling by array

Overall design: Test whether the Gene expression Grade Index (GGI) is a potential predictor of relapse for
endocrine-treated breast cancer patients in the BIG 1-98 trial.

Platform: GPL570

Contact: Benjamin, ,Haibe-Kains

Department: Princess Margaret Research

Institute: Princess Margaret Cancer Centre

Relevant title keywords: ['cancer'. ‘'breast’']

Relevant design keywords: ['cancer'. ‘'breast’]

Figura 5: Primeira parte dos resultados provenientes do software UNITE-1.
Fonte: Captura de tela da primeira parte do resultado.
A segunda parte dos resultados inclui os dados que foram encontrados nas amostras de cada paciente,

fornecendo informagdes detalhadas sobre as caracteristicas e os indicadores de prognostico encontrados em
cada amostra. Uma amostra especifica foi selecionada para servir de modelo ilustrativo:
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Amostra: GSM411235

Nome da amostra: BIG1 98 X1
Titulo: BIG1 98 X1
Fonte: BIG1 98 X1

Caracteristicas da Amostra:

Nome da amostra: BIG1 98 X1

Controle de caso 0- caso, 1 - controle: 1
cluster.id: YT3

ggi: 577.55

Idade: 54

Status pds-menopausa: 1

Receptor de estrogeno e receptor de progesterona: 1
Quimioterapia neoadjuvante ajustada recebida: 0
Grau: 2

Terapia local: 1

Linfonodo: 1

Tratamento: 1

Tempo livre de recorréncia apos o tratamento (t rfs meses): 25.265

Status HER2: 0

Tamanho: 2

Tecido: Tumor primario de mama
Caracteristica Relevante:

Grau: 2

Molécula: RNA total

No estudo, a amostra GSM411235 com o nome de BIG1 98 X1 foi classificada como controle (1).
Especificamente, essa amostra pertence ao cluster YT3 e demonstra um indice de ggi no valor de 577.55. A
paciente tem 54 anos de idade, estd na fase pds-menopausa (status pds-menopausa: 1) e tem receptores
positivos para estrégeno e progesterona (1). Ela ndo recebeu a quimioterapia neoadjuvante ajustada (0). O
grau do tumor foi classificado como 2, isso significa que ¢ uma extensdo moderada da diferenciacdo celular.
Foi administrada terapia local (1) e contatou-se que havia o envolvimento de linfonodo (1). A paciente foi
submetida a tratamento (1), e o procedimento resultou em um periodo livre da doenga de 25,265 meses. O
status HER2 foi classificado como negativo (0). Foi avaliado o tamanho do tumor como 2, e o tecido
examinado foi identificado como um tumor de mama primario. Uma apresentacao do arquivo textual de saida
produzido pelo software UNITE-1 pode ser vista na Figura 6, que exibe a amostra que foi selecionada para

servir como exemplo ilustrativo.
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Samples:
Sample name: GSM411235
Title: BIG1_98_X1
Source name: BIG1_98_X1

Characteristics:
— sample name: BIG1_98_X1
- case control 0- case. 1 - control: 1

— cluster.id: YT3

- ggi: 577.55

— age: 54

— post menopausal status: 1

- er pgr: 1

— adj neoadj chemotherapy received: 0

— grade: 2

— local therapy: 1

- node: 1

— treatment: 1

— t rfs months: 25.265

— her2 status: 0

- size: 2

— tissue: primary breast tumor
Relevant characteristics:

— grade: 2
Molecule: total RNA
Description: samplename: unique (anonymous) id for the patient
Protocol: N/A

Sample name: GSM411236
Title: BIG1_98_X2
Source name: BIG1_98_X2
Characteristics:

- sample name: BIG1_98_X2

— case control 0- case. 1 - control: 0

— cluster.id: NL1

- ggi: 842.26

— age: 65

Figura 6: Segunda parte dos resultados provenientes do software UNITE-1.

Fonte: Captura de tela da segunda parte do resultado.

4.4. Discussao

O cancer ¢ uma enfermidade grave que tem como uma de suas caracteristicas principais o crescimento
exacerbado de células e pode se expandir e se desenvolver varias partes do corpo (CANCER.NET, 2019;
NCI, 2021; WHO, 2023). As mutagdes genéticas que podem acontecer nas células e que vdo afetar
diretamente o controle do crescimento celular, geralmente sdo base para a instalagdo dessa doenga em um
individuo (NCI, 2021; COOPER, 2000).

Sdo conhecidos mais de cem diferentes tipos de cancer, cada um com as suas proprias variagdes de
caracteristicas e de respostas aos tratamentos (COOPER, 2000). O processo conhecido como metastase,
resulta em novos tumores, e ocorre devido a capacidade que essa doenga tem de invadir e se desenvolver nos
tecidos vizinhos e até mesmo em locais mais distantes do ponto de origem (NCI, 2021; CANCER.NET,
2019).

Para diagnosticar e definir o melhor tratamento possivel, procedimentos como os exames fisicos, a bidpsia,
o exame histopatolégico, os exames de imagem, e os testes moleculares, sdo amplamente utilizados (CLINIC,
2022). Algumas opg¢des mais comuns para tratar o cancer pode incluir a quimioterapia, a radioterapia, a
cirurgia, a imunoterapia, a terapia direcionada e os medicamentos. (COOPER, 2000; CANCER.NET, 2019;
WHO, 2023).

O grau do tumor ¢ um importante indicador para estimar as probabilidades de progressao do cancer, além de
ajudar a determinar o prognostico dos pacientes (TANEIJA, et al, 2010; L1, et al, 2023).
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As informagdes obtidas sobre cada paciente, fornecem uma compreensdo mais abrangente sobre os
marcadores prognoésticos encontrados em cada amostra, o que possibilita o desenvolvimento de estratégias
de combate a doenga.

O resultado apresentado pelo UNITE-1, com as informacdes desejadas em detalhes, ajuda a entender os
padrdes da expressdo génica ¢ as caracteristicas clinicas relacionadas a varios tipos de céncer, ficando
evidente que o acesso rapido a dados especificos ¢ muito importante ¢ faz uma grande diferenca em uma
pesquisa.

Um estudo realizado por Cartwright et al. em 2014 mostrou que, para uma pesquisa sobre o prognostico de
cancer, ¢ fundamental incluir algumas informagdes mais detalhadas sobre os pacientes, como por exemplo,
as informagdes vitais, a idade e o estagio da doenca. Com essas informagdes em maos, os pesquisadores
podem correlacionar a expressdo génica do cancer com as caracteristicas clinicas dos pacientes e identificar
os elementos que tem o potencial de afetar o prognoéstico NARRANDES, XU, 2018).

A capacidade de identificar as palavras-chave que foram definidas previamente tanto nos titulos quanto nas
descri¢des dos conjuntos de dados, economiza bastante tempo e ajuda os pesquisadores a se concentrarem
nos conjuntos de dados que sdo mais promissores bem como a selecionar informagdes que atendam
diretamente aos objetivos de pesquisa.

Os dados que sdo coletados pelo UNITE-1 podem ser usados, por exemplo, para criar métodos novos e mais
precisos para diagnosticar o cancer. De acordo com o National Cancer Institute (2021), a identificag@o de
marcadores que podem prever o progresso do cancer vai depender da correlagdo entre as caracteristicas
clinicas e a expressao génica do paciente.

O UNITE-1 permite que os usuarios realizem as adaptacdes necessarias para atender as exigéncias de uma
pesquisa, e isso em um campo com tantas variagdes quanto o do cancer, ¢ uma caracteristica que pode ser
muito bem aproveitada, pois segundo os estudos de Louis e seus colaboradores em 2021, diferentes tipos de
tumores podem exigir abordagens diferentes.

O estudo de NARRANDES e XU no ano de 2018, mostra que a extragdo eficiente de informagdes especificas
da expressdo génica, também podem ser usadas para criar terapias personalizadas, uma vez que a
compreensdo da expressdo génica individualizada permite que os tratamentos sejam adaptados de acordo
com o perfil de cada paciente.

Assim, o c6digo UNITE-1 mostra que ¢ de fato uma ferramenta computacional com potencial para ajudar na
pesquisa de progndstico do cancer, podendo ser usado para auxiliar o desenvolvimento de novos métodos de
diagnostico mais eficazes e também para o desenvolvimento de terapias personalizadas. Além disso, a
abordagem do UNITE-1 mostra outras possibilidades, como por exemplo, o codigo pode servir de base para
a criacdo e desenvolvimento de novas ferramentas computacionais voltadas para outros tipos de pesquisa
ligadas a expressdo génica com o objetivo de resolver os problemas e entdo contribuir para o avango e a
evolugdo continua das pesquisas no campo molecular e no combate as doengas.

4.5. Logotipo do UNITE-1

O programa de computador desenvolvido nesse trabalho é simbolizado por uma imagem que consegue
capturar a esséncia do UNITE-1, que também foi criada pelo autor desse artigo. A imagem consiste em
desenhos de duas moléculas de DNA descompactadas, em posdi¢do vertical, de tamanhos diferentes e
dispostas lado a lado, na cor verde (#00AA00) e com o fundo escuro (#001F00), simulando a estética dos
monitores de fosforo verde da década de 70. As letras na fonte ‘Courier New’, em preto absoluto (#000000).

No desenho, a esquerda, ha uma molécula de DNA maior que representa o arquivo GEO que € obtido através
da ferramenta de busca geoCancerPrognosticDatasetsRetriever. Esse ¢ o arquivo bruto e contém uma enorme
quantidade de dados gendmicos que estao prontos para serem filtrados. Logo a direita, tem um desenho de
uma molécula de DNA menor que representa o novo arquivo gerado pelo UNITE-1, contendo somente os
dados de interesse, que neste caso sdo apenas as informagdes relacionadas com o prognostico extraidos do
arquivo GEO original. A imagem do logotipo do UNITE-1 pode ser vista na Figura 7.

iSys: Revista Brasileira de Sistemas de Informacdo (iSys: Brazilian Journal of Information Systems)
https://sol.sbc.org.br/journals/index.php/isys/



3:40

A sigla UNITE (Understanding Novel Information Through Expression) aponta para a grande importancia
da unido entre cientistas e pesquisadores de diferentes areas para poder lidar cada vez melhor com as
problematicas complexas que surgem no campo da investigagdo molecular. Como ¢ confirmado por Bertel
et al. em um estudo de 2022, a unido entre especialistas de diferentes areas ¢ considerada fundamental para
poder responder as mais variadas perguntas, bem como resolver problemas complexos.

UNITE-1

Understanding Novel Information Trough Expression

Figura 7: Logotipo do software UNITE-1.

Fonte: Logotipo também criado por Fabiano Borges Pereira.

5. Conclusoes

O cancer ¢ uma doenga multifacetada caracterizada por apresentar um crescimento celular descontrolado,
mutagdes genéticas, metastase e uma variedade de tratamentos. Essa complexidade traz dificuldades na
pesquisa do cancer, mas também ¢ uma area de grande potencial para o desenvolvimento de novos métodos
de combate a doenga.

O codigo UNITE-1 é uma ferramenta que pode ajudar a superar essas dificuldades. Ele ¢ rapido na
recuperacdo de dados especificos e apresenta uma busca eficiente das informagdes relacionados ao
progndstico do cancer nos conjuntos de dados do GEO, gerando assim um novo arquivo, permitindo que os
pesquisadores obtenham as informagdes de interesse muitas vezes mais rapido que a busca manual.

A eficiéncia do cdodigo se destaca por processar o arquivo em questdo de segundos, o que proporciona aos
pesquisadores um acesso rapido as informacgdes sobre o progndstico do cancer que estd sendo estudado. Além
disso, o cddigo nao depende da internet para funcionar, basta ter disponivel em seu computador o arquivo do
GEO previamente baixado e descompactado.
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E preciso destacar que o UNITE-1 pode analisar os arquivos do GEO (Gene Expression Omnibus)
relacionados a qualquer forma de cancer, apesar de ter sido rigorosamente testado em conjuntos de dados de
cancer colorretal e de mama. O potencial do UNITE-1 como uma ferramenta de analise da expressdo génica
prognoéstica em varios tipos de cancer € bastante aumentado por essa flexibilidade.

O UNITE-1 néo se limita a uma tnica aplicagdo, mas sim a todos os tipos de cancer disponiveis no banco de
dados do GEO (Gene Expression Omnibus) em arquivos ‘.soft’. Além disso, ele tem a capacidade de
contribuir para o avango do conhecimento e do tratamento do cancer, consolidando o UNITE-1 como uma
ferramenta computacional para os pesquisadores que fazem a investigagdo oncologica.
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4 CONCLUSOES

O desenvolvimento do UNITE-1, mostra que a utilizagdo de recursos computacionais,
pode auxiliar no desenvolvimento de trabalhos de pesquisa complexos € com grande volume
de dados. O geoCancerPrognosticDatasetsRetriever fornece aos pesquisadores acesso
direcionado a grandes conjuntos de dados de expressdo génica de cancer que contém
informacodes relacionadas ao prognoéstico da doenga provenientes do banco de dados publico
Gene Expression Omnibus (GEO). No entanto, para extrair manualmente as informacdes de
prognosticos nesses grandes conjuntos de dados do GEO exige muito tempo. O UNITE-1 é um
software escrito em linguagem de programagdo Python personalizavel desenvolvido para
automatizar a extracdo de informacdes de prognostico de qualquer tipo de cancer que estejam
disponiveis em arquivos do GEO formatados em extensao '.soft'.

O algoritmo do UNITE-1 permite realizar pesquisas personalizadas e extrair
rapidamente os dados de expressdao génica relacionados ao progndstico do cancer nos arquivos
do GEO, com base em uma lista de palavras-chave definidas pelo pesquisador. Os testes
mostraram que o UNITE-1 pode processar os arquivos ‘.soft” do GEO em questao de segundos,
o que demonstra as suas vantagens de velocidade e de eficiéncia em relag@o a pesquisa manual.
O codigo ndo possui dependéncia da Internet e funciona off-line com os arquivos '.soft'
previamente baixados, otimizando ainda mais a facilidade de uso, além de diminuir
consideravelmente a margem de erro.

Os conjuntos de dados do GEO que possuem informagdes relacionadas ao prognostico
do cancer podem conter varios gigabytes de resultados da expressdo génica, o que gera grandes
dificuldades para a anéalise manual. O UNITE-1 permite que os pesquisadores possam encontrar
as informagdes de interesse usando a lista de palavras-chave que foram previamente definas.
Com o UNITE-1 os pesquisadores obtém rapidamente as informacdes de que precisam,
economizando consideravelmente o tempo do pesquisador. Além disso, o UNITE-1 pode ajudar
a encontrar novos tratamentos ou personalizar o tratamento de acordo com o perfil génico de
cada paciente, ao invés de passar horas e horas pesquisando manualmente, os pesquisadores
podem direcionar sua energia para aprofundar em suas andlises e assim obter resultados
melhores.

O sucesso desse projeto demonstra a capacidade que a linguagem de programagao
Python tem no desenvolvimento de algoritmos acessiveis voltados para fluxos de trabalho em
bioinformatica complexos e volumosos. Pesquisadores de varias areas diferentes podem

aproveitar a versatilidade da linguagem de programagdo Python para criar codigos
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personalizados que reinventam positivamente as suas pesquisas, mesmo sem possuir um
conhecimento avangado na drea da programagao.

Pode-se destacar também o potencial que o codigo tem de servir de base para a criagao
e o desenvolvimento de ferramentas ainda mais poderosas e direto ao ponto por parte dos
pesquisadores que buscam responder os mais diversos questionamentos e resolver cada vez
mais os problemas que surgem na area da bioinformadtica, ou at¢é mesmo um ‘upgrade’ no
UNITE-1.

A flexibilidade do UNITE-1 o torna amplamente aplicavel a todos os tipos de cancer
que estdo disponiveis no GEO armazenados em arquivos ‘.soft’. O UNITE-1 se concentra
rapidamente somente nos dados de prognostico desejados, mostrando um potencial para
acelerar descobertas e novos tratamentos. Esse trabalho apresentou o UNITE-1 como uma
solugdo computacional para aproveitar efetivamente os dados publicos do GEO e avancgar na

pesquisa do prognostico de cancer por meio da analise otimizada da expressdo génica.
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5 PESPECTIVAS

O campo da Bioinformatica ¢ uma area de evolucdo acelerada, apresentando
diversas oportunidades para pesquisa e para desenvolvimentos futuros. Embora o programa
de computador desenvolvido tenha mostrado sua eficiéncia ao identificar os termos pré-
definidos e extrair apenas as informagdes sobre o diagnostico do cancer estudado, ainda ha
possibilidades de melhorias.

Um dos objetivos do UNITE-1 foi identificar as palavras-chave voltadas para o
progndstico de algum tipo de cancer. Além disso, ele objetivou poder ser possivel sua
personalizacdo para poder lidar com outros tipos de informagdes sobre o cancer, ou para
lidar com outros tipos de doencas. Adaptar o algoritmo para lidar com diversos tipos de
dados, de outras fontes pode ser uma perspectiva interessante a ser considerada, além da
possibilidade de se criar uma simplificagdo do programa, em varios aspectos, para que ele
se torne bem mais acessivel para usudrios sem conhecimento avangado em programacgao, o
que pode tornad-lo mais acessivel e mais utilizado pela comunidade cientifica.

Uma provavel melhoria seria a implementacdo de técnicas de Aprendizado de
Maquina, com o uso de Redes Neurais Artificiais por exemplo, para encontrar padrdes nos
dados gerados relacionados ao progndéstico de cancer, além poder ajudar na identificagao de
percepcdes importantes.

Uma outra perspectiva promissora ¢ a unido das ferramentas
geoCancerPrognosticDatasetsRetriever (Perl) e UNITE-1 (Python) em um Unico programa
que combine todas as funcionalidades das duas ferramentas em uma solu¢ao completa e
integrada. Essa fusdo simplifica o processo de busca e extragdo de dados, o que proporciona
uma otimizag¢ao ainda maior para a pesquisa de informagdes relacionadas ao prognostico de
cancer. A juncdo dessas duas ferramentas pode ser um principio em potencial para
revolucionar a forma como os pesquisadores buscam e exploram os conjuntos de dados do
GEO. Isso proporcionaria avancos significativos na area da Bioinformatica, contribuindo
para o aumento da compreensdo da expressao génica, devido a possibilidade de adaptacao

do novo programa para pesquisas além dos prognosticos de cancer.
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