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Plano de Estudos 
 
Construção de uma Ontologia de Bioquímica com o uso do PowerLoom. 
 
Proposta de Estudo 
 
Construir uma ontologia [ Guarino ] de Bioquímica usando o sistema de 
representação de conhecimento PowerLoom [ PowerLoom ]. A proposta é 
testar o sistema numa situação real, tentando ao mesmo tempo construir 
uma ontologia dos caminhos metabólicos da glicose, fazendo uso de 
vocabulários já construídos e presentes na rede. Faremos um estudo de 
caso dos pontos fortes e limitações do sistema PowerLoom quanto a nossa 
ontologia. 
 
Motivação 
 
Recentemente, com a iniciativa do mapeamento do genoma humano e de 
várias outras espécies, surgiram vários bancos de conhecimento 
disponíveis na web [ ByoCyC ] [ Tambis ]que tentam produzir vocabulários 
que podem ser aplicados a todos os organismos, tanto no sentido do 
conhecimento genético quanto do papel das proteínas nas células [ GO ]. 
Além do genoma, outros descrevem o caminho metabólico destes 
componentes [ GK ] [ Kegg ]. Estas vias metabólicas são bastante 
semelhantes entre as várias espécies, sendo que podemos inferí-las em 
espécies ainda não estudadas através da presença ou ausência de certos 
componentes químicos [ Lenhof ]. Queremos mapear estas vias 
metabólicas fazendo uso de vocabulários anotados presentes na web, de 
forma que um especialista no domínio possa entender e pesquisar a base 
de dados [ Hill ]. 
 
Faremos uso do PowerLoom, ao mesmo tempo escrevendo uma ontologia 
em uma variante da gramática KIF [ Gruber ] (que é uma linguagem 
baseada em lógica) e testando o PowerLoom para ver se ele atende aos 
propósitos de acomodar nossa base de conhecimento, no sentido de 
processar regras e fazer inferências automáticas sobre as instâncias ali 
presentes [ GOC ]. 
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