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Resumo. A predigdo de proteinas em dados de bioinformatica é um exemplo de
problema de Classificacdo Hierarquica Multirrdtulo no qual cada instancia pode estar
associada a multiplas classes, e estas por sua vez, estdo organizadas em uma hierarquia.
A alta dimensionalidade dos atributos e das classes influéncia no desempenho dos
classificadores, tanto no custo computacional quanto na performance, pois prejudica a
busca por padrdes e extracdo de conhecimento util. A extracdo de atributos ¢ uma das
técnicas de reducdo de dimensionalidade em base de dados, que busca eliminar atributos
irrelevantes e/ou redundantes que tendem a confundir o algoritmo de aprendizagem.
Nessa técnica, por meio de combinagdes e/ou transformagdes dos atributos originais,
geram-se novos atributos em um espago de menor dimensdo, que sdo mais significativos
e que melhor representam a base de dados original. Desse modo, propde-se um método
de extracdo de atributos para classificacdo hierarquica multirrétulo, FEAE-HMC
(Feature Extraction based on Autoencoders for the Hierarchical Multi-label
Classification), baseado em conceitos de Deep Learning e adaptagdes em uma rede
Autoencoder tradicional. Apds o treinamento da rede, com o ajuste dos pesos, € possivel
reduzir a dimensionalidade das amostras da base de dados. O método ¢ dividido em
duas etapas principais: a extragdo de atributos e a avaliagdo do conjunto de dados
reduzido, por meio de um classificador hierarquico multirrétulo e sua medida de
desempenho. Nos experimentos sao utilizados dados biologicos de 10 bases de dados da
Ontologia Génica, sendo a hierarquia das classes estruturada como um Grafo Aciclico
Dirigido (DAG). As bases extraidas pelo FEAE-HMC, quando submetidas em um
Classificador Hierarquico Multirrotulo, geram modelos nos quais se obtém o
desempenho preditivo, em relagdo a medida AUPRC, equivalente e até mesmo superior
ao desempenho da base original.




