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Este projeto aborda a classificagdo de elementos
transponiveis (TEs) através do desenvolvimento de um
dataset otimizado para Redes Neurais Artificiais (RNAs).
A partir de bases publicas, sequéncias foram extraidas,
categorizadas por superfamilia e convertidas para um
formato binario. O dataset final, com 335.595 sequéncias,
foi validado com uma Rede Neural Convolucional (CNN),
confirmando sua funcionalidade. O trabalho entrega um
recurso robusto para treinar modelos de aprendizagem
profunda, visando aprimorar a anotagdo gendmica
automatizada de TEs.

Introducgao

TEs, descritos por McClintock (1950), sédo sequéncias de
DNA moveis no genoma. Antes considerados "DNA lixo"
(Feschotte, 2008; Mita; Boeke, 2016), hoje sé&o
reconhecidos como fontes de variabilidade genética e
associados a doengas. A complexidade em classifica-los
impulsionou o uso de RNAs, algoritmos de aprendizagem
profunda que reconhecem padrdes em dados gendmicos
(Heaton, 2018). Este projeto visou criar uma base de
dados de TEs, robusta e de alta qualidade, para otimizar
o treinamento e teste de RNAs e, assim, aprimorar a
classificagdo destes importantes elementos genémicos.

Materiais e Métodos

A partir de uma revisao sistematica da literatura, foram
selecionadas as bases de dados publicas DPTEdb,
RepBase, RITE e TEfam. Uma rotina computacional foi
desenvolvida para automatizar a extragdo e organizagéo
das sequéncias em arquivos FASTA distintos por
superfamilia. Em seguida, os dados foram convertidos
para um formato numérico através de uma representacao
binaria (mapeamento de 2 bits). Por fim, a funcionalidade
e coesdo da base de dados foram validadas pela
implementagao de uma CNN.
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O processamento resultou em um dataset final com
335.595 sequéncias de TEs, categorizadas em 29
superfamilias. Este volume de dados oferece uma base
estatisticamente robusta, essencial para treinar modelos
de aprendizagem profunda. A organizagdo por
superfamilia é um  diferencial, permitindo o
desenvolvimento de classificadores especializados. A
validagdo com uma CNN confirmou que o formato binario
é eficiente e que as sequéncias contém padrdes
aprendiveis, atestando a funcionalidade e o valor pratico
da base gerada.

Conclusao ou Conclusoes

O projeto cumpriu seu objetivo ao gerar uma base de
dados robusta e funcional para o treinamento de RNAs. A
contribuicdo principal € a entrega de um recurso pratico
que aborda a caréncia de dados de treinamento bem
estruturados, um gargalo para o avango da area. Foi
validada uma metodologia replicavel para a criagdo de
datasets genOGmicos customizados. A base de dados
gerada tem o potencial de catalisar novas pesquisas,
acelerando o desenvolvimento de ferramentas mais
acuradas para a anotagao genémica de Tes.
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