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1. Contexto
Clustering é um método de aprendizado não supervisionado, utilizado para formar agrupamentos de dados segundo seu grau de semelhança. A escolha do critério de semelhança faz parte da definição do problema.

Regressão é um dos métodos mais populares de previsão em estatística, análise de dados e computação inteligente. Trata-se de prever uma variável dependente (geralmente quantitativa) a partir de uma função (geralmente linear) de um conjunto de variáveis ditas independentes.

Regressão clusterwise, fornece agrupamento de dados tal que a homogeneidade dos grupos obtidos não é dada apenas pela similaridade dos valores observados das variáveis, mas principalmente pela proximidade dos dados segundo um modelo de regressão linear.

"Stacked regressions" é uma abordagem para previsão de dados que utiliza validação cruzada dos dados (cross validation) e mínimos quadrados com restrições de não-negatividade para formar combinação linear de diferentes preditores para obter melhor precisão da previsão.
O esforço científico da biologia está se tornando cada vez mais dependente de dados em formato eletrônico, e por isso é necessário que os biólogos gerenciem e entendam grandes quantidades de dados. Os dados publicamente disponíveis, incluindo seqüências e estruturas biológicas, têm crescido de tal forma que a computação é essencial não apenas para suportar seu armazenamento e acesso, mas também para auxiliar à compreensão dos dados, por meio de técnicas de extração de informações.
2. Objetivos

Os objetivos do trabalho de graduação apresentado nesse documento são os seguintes:
· Estudar modelos estatísticos de regressão linear;

· Estudar o método de agrupamento regressão clusterwise;

· Estudar a abordagem de previsão de dados “stacked regressions”;

· Desenvolver uma aplicação de clustering e previsão de dados, que utilize as técnicas e modelos estudados, baseada em dados biológicos;

· Avaliar os resultados obtidos comparando-os com outros algoritmos existentes na literatura.
3. Cronograma

A tabela abaixo mostra o cronograma que será seguido para o desenvolvimento do trabalho. Os prazos podem ser alterados conforme o decorrer das atividades do trabalho ou o acontecimento de imprevistos.
	ATIVIDADES
	Agosto
	Setembro
	Outubro
	Novembro

	Levantamento da bibliografia.
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Desenvolvimento da aplicação proposta.
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Avaliação e comparação dos resultados obtidos.
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Elaboração do documento escrito.
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Elaboração da apresentação.
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