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A soja representa uma das principais culturas agricolas no Brasil em termos de
economia, desenvolvimento e empregabilidade, sendo lider nacional em produgao e
area cultivada. No entanto, inimeros fatores podem colocar em risco esse cenario,
fatores esses que estao relacionados as condigcdes climaticas e doengas. Dentre as
doencgas conhecidas, a mais preocupante é a ferrugem asiatica da soja (FAS), pelo
fungo Phakopsora pachyrhizi, que pode provocar perdas na produgéo da soja de 30%
a 75%. Apesar de sua importancia, o genoma completo desse fungo ainda nao esta
disponivel; assim como outras espécies de ferrugem, espera-se que o genoma P.
pachyrhizi seja altamente complexo, com conteudo altamente repetitivo, o que dificulta
entdo sua montagem, além de ser estimado em cerca de 500 a 800 Mb,
representando um extremo quando comparado aos genomas de outros fungos ja
sequenciados. Por outro lado, varios trabalhos visando identificar sequencias
expressas do fungo ja foram descritos, como o transcriptoma composto por 36.350
contigs, resultantes de montagem ab-initio de sequéncia unica de P. pachyrhizi,
obtidos de microdisseccdo a laser de lesdo aos 10 dias de infeccdo. Apesar do
nuamero significativo de contigs descritos, muitos ainda ndo apresentam anotagao e
quantidade de non hits ainda é elevada. Dessa forma, ferramentas de bioinformatica
que possam auxiliar na predicao de sequéncias codificadoras expressas se tornam
extremamente Uteis. Neste trabalho, dois programas mais citados pelo Google
Scholar: ESTscan e OrfPredictor foram comparados, utilizando como entrada a
base de dados de sequéncias contendo UTRs e CDSs de genes preditos que
compde o genoma da planta Arabidopsis thaliana obtida do banco de dados TAIR.
Ambos os programas ESTScan e o OrfPredictor apresentaram uma taxa
elevada de falsos positivos (41,90% e 87,85% respectivamente) de modo que
faz-se necessaria a implementacdo de um novo método para a andlise de
sequéncias transcritas. Assim, este projeto visa desenvolver um modelo de analise
de transcritos utilizando o ToPS, com base na representacdo de regides
codificadoras  utilizando Cadeias Generalizadas de Markov (GHMM). Esta
abordagem amplamente utilizada em preditores de genes ainda foi pouco
explorada por preditores de regides codificadoras em sequéncias expressas.
Adicionalmente, sera também utilizado o algoritmo Viterbi para segmentar os
transcritos em regides codificadoras e regides ndo traduzidas, utilizando-se de
uma heuristica capaz de efetuar a identificacdo dos erros de sequenciamento.
Finalmente, o modelo deve ser capaz de ser aplicado tanto a problematica do
P. pachyrhizi e generalizavel para outras espécies.
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