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Abstract. Multidisciplinarity is increasingly present in Science. The huge
amount of available data as well their complexity have been demanding a large
deal of effort from different areas for the understanding and resolution of pro-
blems. On the other hand, the interaction between people with different disci-
plinary education - alone - is a defying field. This paper describes the roles
of the researchers in Brazilian post-graduate programs on Bioinformatics — an
essentially multidisciplinary area — characterizing their interesting areas and
collaboration networks.

Resumo. A multidisciplinaridade estd cada vez mais presente na Ciéncia. A
grande quantidade de dados disponiveis bem como a complexidade dos mesmos
tém requerido esforcos de diferentes dreas para o entendimento e a resolucdo de
problemas. Por outro lado, a interacdo entre pessoas com diferentes formagoes
disciplinares por si jd traz novos desafios. Este artigo descreve a atuagdo
dos pesquisadores nos programas brasileiros de pos-graduacdo em Bioin-
formdtica, uma drea essencialmente multidisciplinar, caracterizando suas dreas
de atuagdo e suas redes de colaboragdo.

1. Introducao

A Bioinformdtica é uma drea essencialmente interdisciplinar envolvendo as Ciéncias
Bioldgicas (CB), Ciéncia da Computacdo (CC), Estatistica, Quimica, Farmécia,
Matematica, entre outras, no desenvolvimento de métodos para armazenamento e
recuperacdo de dados bioldgicos e na constru¢do de modelos e algoritmos para a solucao
de problemas biolégicos. Embora se pense que a Bioinformatica se originou com os proje-
tos de sequenciamento de genomas a partir da década de 90, o termo foi cunhado no inicio
da década de 70 por Ben Hesper visando a dar nome a pesquisa que ele desenvolvia e
significando o estudo de processos informacionais em sistemas biéticos [Hogeweg 2011].
Contudo, algoritmos classicos em Bioinformdtica ja haviam sido desenvolvidos na década
de 60 como, por exemplo, algoritmos para alinhamento de sequéncias e filogenia.

Segundo [Hogeweg 2011], o holandés Jaap Heringa foi o primeiro graduado em
Bioinformatica em 1984. No Brasil, os primeiros cursos a formar bioinformatas foram
no nivel de pés-graduagdo, especialmente de doutorado, e foram fomentados pelo edi-
tal Biomicro da CAPES em 2003. Esse edital foi uma solicitagdo dos participantes de
um Semindrio Nacional de Pds-Graduagdo e ofereceu 5 anos de suporte financeiro, in-
cluindo bolsas e recursos de custeio. O objetivo era a criacdo de cursos de doutorado em



Bioinformatica e em Microeletronica. Nessa ocasido, a Universidade Federal de Minas
Gerais (UFMG) e a Universidade de Sdao Paulo (USP) apresentaram propostas e foram
contempladas.

Esses programas, no momento de sua criacdo, reuniam pesquisadores das mais
diversas areas do conhecimento. Entretanto, os programas ficaram alocados na area de
CB 1. Posteriormente, foram criados o Programa de P6s-Graduagao stricto sensu em
Computagao Bioldgica e Sistemas do Instituto Oswaldo Cruz em 2007 e o Programa de
P6s-Graduagao em Bioinformatica da Universidade Federal de Parand (UFPR) em 2009.
Ambos fazem parte da area Interdisciplinar da CAPES.

A avaliacdo desses programas de pds-graduacdo € uma tarefa complexa devido
principalmente a enorme diversidade de areas de origem dos pesquisadores componentes
do corpo docente. Como comparar pesquisadores que t€m sua drea de formacgdo e de
pesquisa em CB com os de CC quando existem tantas disparidades? Um exemplo é a
questao da publicacdo de resultados em conferéncias ser valorizada em CC e nem tanto
na maioria das outras dreas. Em Biologia, as publica¢des importantes sdo sempre feitas
em periddicos indexados. Nesse cendrio de tanta diversidade, como avaliar os programas
de pds-graduacdo e os pesquisadores em termos de produtividade? Mais ainda, como
avaliar os programas com diferentes composicdes de corpo docente em termos de areas
de origem?

Como os primeiros programas de pds-graduacdo em Bioinformatica surgiram ha
10 anos no Brasil, pouco se conhece sobre como os pesquisadores colaboram nesses pro-
gramas criados para serem interdisciplinares. Segundo [Balancieri et al. 2005], a estru-
tura e a dindmica da rede colaboragdes cientificas, na forma de coautoria em produgdes
bibliograficas, vem interessando as entidades avaliadoras e de fomento em ciéncia e tec-
nologia. No caso de Bioinformatica, em se considerando o modelo usado pelo Lattes,
essa rede € naturalmente segmentada em diferentes grandes areas e areas. Como essas
areas se comunicam na interdisciplinaridade da Bioinformética? Terd a criagcdo dos pro-
gramas de pds-graduacdo em Bioinformadtica realmente fomentado a criagdo de grupos
interdisciplinares? Existe um padrio inerente a essas redes de colaboracdo? Como esses
programas tém colaborado entre si?

Objetivos. O objetivo deste trabalho € caracterizar o conjunto de pesquisadores
atuantes nos programas de pds-graduacdo em Bioinformédtica no Brasil. Visamos com-
preender importantes questdes sobre como esses programas sao compostos em termos
de areas de pesquisa dos docentes, como os pesquisadores dessas diferentes areas po-
dem ser comparados e contrastados considerando métricas de produtividade, como esses
pesquisadores colaboram dentro e fora dos seus programas e como eles atuam de forma
intradisciplinar ou interdisciplinar.

Contribuicao. Mais precisamente, nossas principais contribui¢des sao:

1. Caracterizagdo da distribui¢@o de grandes dreas e areas dos pesquisadores atuantes
nos programas de pos-graduagcdo em Bioinformatica;

2. Comparagdo entre médias de métricas tradicionais de produtividade docente tais
como publicac¢des de artigos, orientagdes concluidas e participagdo em bancas em
diferentes dreas participantes dos programas;

3. Caracterizagao da evolucdo da rede de coautoria entre os pesquisadores dos pro-



gramas visando a compreensao de padrdes e tendéncias de colaboracdes intra e
inter programas bem como intradisciplinares e interdisciplinares.

Organizacao. O restante deste artigo estd organizado da seguinte maneira. A
Secdo 2 discute os principais trabalhos correlatos. A Secdo 3 apresenta a metodologia
utilizada. A Secdo 4 contém os resultados produzidos. Por fim, a Sec¢do 5 descreve as
conclusdes e os trabalhos futuros.

2. Trabalhos Correlatos

Recentemente o nimero de trabalhos voltados para a andlise de produtividade e interacao
entre pesquisadores, universidades e institutos de pesquisa cresceu substancialmente
([Bollen et al. 2006, Hirsch 2005, Garfield 2006, Mena-Chalco and Cesar-Jr. 2009,
Martins et al. 2010, Duffy et al. 2011], por exemplo). A maioria deles utiliza métricas
como o H-index [Hirsch 2005], o Fator de Impacto [Garfield 1955, Garfield 2006] e o
numero de citagcOes em suas analises. Por exemplo, Martins et al. [Martins et al. 2010]
avaliaram a qualidade de conferéncias baseando-se no nimero de citacdes. Eles
chamaram a aten¢@o para a necessidade de novas métricas de avaliacdo e propuseram
entdo algumas particularmente voltadas a essa sorte de veiculo de publicagdo.

Outros  ([Menezes etal. 2009, Horn et al. 2004,  Hayat and Lyons 2010,
Franceschet 2011], por exemplo), por outro lado, empregam técnicas de analise de redes
sociais (do inglés, SNA), comumente sobre a rede formada pela coautoria de trabalhos
publicados. Por exemplo, Horn et al. [Horn et al. 2004] analisaram a evolugdo das
redes de coautoria sobre o assunto “trabalho cooperativo apoiado pelo computador”,
identificando areas correlatas e inferindo padrdes de colaboracao.

Similarmente ao nosso trabalho, muitos restringem o)
objeto de estudo a uma 4rea especifica em certo pais ou regido.
([Cainelli et al. 2006, Rodriguez 2006, Guimaraes 2001, Laender et al. 2008,
Freire and Figueiredo 2011, Digiampietri et al. 2012, Mena-Chalco et al. 2012], por
exemplo). Dentre eles, Cainelli et al. [Cainelli et al. 2006], Rodriguez [Rodriguez 2006]
e Guimardes [Guimaraes 2001] estudaram, respectivamente, a producdo cientifica em
economia da Itdlia, Espanha e Portugal. Acerca da drea de CC no Brasil, em particular,
Laender et al. [Laender et al. 2008] avaliaram a exceléncia dos principais programas
de pos-graduagdo em CC no pais. Eles contrastaram tais programas com programas
renomados da América do Norte e Europa e concluiram que os programas brasileiros
chegaram a maturidade. Figueiredo e Freire [Freire and Figueiredo 2011], por sua vez,
estudaram a rede social académica brasileira em CC. Em seu trabalho, eles observaram a
existéncia de super pares (peers), ou seja, que um numero restrito de pesquisadores
possui uma grande quantidade de colaboradores quando comparado a grande maioria
dos demais pesquisadores da rede. Por fim, Digiampietri ef al. [Digiampietri et al. 2012]
estudaram a dinamica de relacdes de coautoria entre pesquisadores associados aos
programas de pos-graduagdo em CC avaliados pela CAPES no triénio 2007-2009.
Eles destacaram que através das redes de coautoria € possivel observar interessantes
fendmenos da dinamica da pesquisa brasileira, em especial, aqueles relacionados ao
aumento da produ¢do conjunta inter e intraprogramas.

Acerca da area de Bioinformatica, diversos trabalhos
foram realizados no sentido de se caracterizar a pesquisa mundial



([Janssens et al. 2007, Bansard et al. 2007, Guan and Gao 2008, Glinzel et al. 2009,
Jeong et al. 2009, Molatudi et al. 2009, Song and Kim 2012], por exemplo). Janssens et
al. [Janssens et al. 2007], por exemplo, revelaram a estrutura da 4rea de Bioinformatica
ao analisarem 7.401 publicacdes da Web of Science' e MEDLINE?. Para tal, eles
empregaram um método de agrupamento hibrido, o que possibilitou a integracdo de
dados textuais e citacdes e, por sua vez, uma melhora significativa nos resultados. Ja
Bansard et al. [Bansard et al. 2007], também apresentaram estudos com base no
MEDLINE, mas agora a procura de tendéncias em Bioinformatica. Eles apresentaram as
palavras-chave mais recorrentes nos trabalhos do periodo 2000-2005; e contrastaram
com a drea de Informdtica Médica. Segundo eles, as dreas de Bioinformatica e
Informética Médica possuem linhas de pesquisa distintas, cabendo a elas compartilharem
apenas 0s mesmos recursos, isto €, o mesmo aparato computacional e matemadtico.
Guan et al. [Guan and Gao 2008] e Molatudi et al. [Molatudi et al. 2009], por sua vez,
utilizaram dados do Science Citation Index Expanded® para caracterizar a 4rea de
Bioinformética na China e Africa do Sul, respectivamente. O primeiro grupo contrastou
os resultados chineses com os dos EUA, Reino Unido, Japdo e India. Ao passo que o
segundo, com a Australia, Brasil e India. Molatudi ef al. também destacaram que, até
1998, Brasil e Africa do Sul caminhavam juntos na fatia de producio cientifica mundial
na drea (ambos com cerca de 0,5% da publicacdo mundial), mas, subsequentemente, até
2006, ocorreu um descolamento da producdo dessas nacoes, com o Brasil aumentando
sua fatia para cerca de 1,2% e a Africa apenas mantendo a sua fatia de 0,5%. Por fim,
mais recentemente, Song et al. [Song and Kim 2012] publicaram outro estudo acerca da
Bioinformatica. Ao contrario da maioria dos demais trabalhos, os autores nao basearam
sua andlise em dados bibliométricos. Eles concentram-se nos dados obtidos através da
mineracdo de texto de artigos da PubMed Central* publicados na drea. Seus resultados
mostraram que hd um crescimento linear na producdo cientifica da area. A pesquisa
também revelou que, dentro da Bioinformatica, os topicos mais recorrentes abordam
mais os aspectos bioldgicos que os computacionais.

Cumpre lembrar que diferentemente do trabalho em questdao, nenhum dos traba-
lhos supracitados delineiam a drea da Bioinformatica no Brasil.

3. Metodologia

A metodologia utilizada neste artigo foi dividida em: identificacdo dos dados de interesse,
obtencdo e organizacado dos dados, e anélise dos dados.

A identificacdo dos dados de interesse foi realizada manualmente através da busca
do identificador do curriculo Lattes de cada um dos 104 pesquisadores dos programas
de P6s-Graduacao em Bioinformatica. O nome destes pesquisadores foi obtido do ca-
derno de avaliacdo® da CAPES de cada um dos quatro programas de interesse, referente
a avaliagdo realizada no triénio 2007-2009.

Ithomsonreuters.com/products_services/science/science_products/a-z/web_of science/

Zhttp://en.wikipedia.org/wiki/MEDLINE

3http://thomsonreuters.com/products_services/science/science_products/a-z/science_citation_index_
expanded/

“http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/

Shttp://conteudoweb.capes.gov.br/conteudoweb/



Com a lista de identificadores, cada curriculo foi baixado, um banco de dados
foi criado e as coautorias foram identificadas utilizando-se a metodologia apresentada
em [Digiampietri et al. 2012]. Adicionalmente, todos os curriculos Lattes referenciados
através de enderecos html em cada um dos 104 curriculos também foram baixados e
armazenados em um banco de dados utilizando a mesma metodologia. Este processo
identificou 4.091 curriculos que chamamos curriculos dos colaboradores.

Para a analise de dados foram calculadas médias, correlagdes entre os atributos de
produtividade de cada um dos pesquisadores bem como dos pesquisadores agrupados por
area, grande 4rea de atuagdo e por programa de pds-graduacdo. Adicionalmente, foram
construidas redes de coautorias seguindo esse mesmo agrupamento. Técnicas de andlise
de redes sociais foram utilizadas para comparar as redes formadas.

4. Resultados

4.1. Composicao dos programas

Primeiramente, analisamos a composi¢do dos programas de pds-graduagcdo em Bioin-
formatica em termos das grandes areas e dreas dos 104 pesquisadores do corpo docente.
Ressaltamos que cada pesquisador pode atribuir diversas grandes dreas e dreas nesta se¢ao
e, portanto, os valores deste grafico somam um valor maior que 104. Como esperado, ha
mais mengdes a drea de Ciéncias Bioldgicas (194) que é seguida pela drea de Ciéncias
Exatas e da Terra (123) e que somadas respondem por 86% das mengdes a grandes areas.
Quando analisamos as areas, hd trés mais proeminentes: CC (88), Bioquimica (84) e
Genética (46), respondendo por 59% das mengdes a dreas. As 10 dreas mais mencionadas
(CC, Bioquimica, Genética, Biofisica (17), Probabilidade e Estatistica (14), Engenharia
de Producdo (10), Imunologia (10), Quimica (10), Engenharia Biomédica (8), Microbio-
logia (8)) correspondem a 80% das mencgdes. Ao todo, 32 diferentes areas foram citadas.
Quando analisamos a rede dos pesquisadores dos programas de Bioinformadtica junta-
mente com os seus vizinhos na rede de colaboradores externos aos programas, percebe-
mos que ha muito mais ligacdes com pesquisadores da grande area de Ciéncias Bioldgicas
(53%).

4.2. Métricas de produtividade das areas mais representadas

Como os programas contam com a participacdo de docentes de um nimero muito grande
de areas (32), a maioria com baixa representatividade, decidimos prosseguir analisando
as trés mais mencionadas: CC, Bioquimica e Genética. Em todos os programas, o cerne
do corpo docente é composto majoritariamente pelas mesmas.

Sabe-se que os pesquisadores dessas areas possuem estratégias de trabalho bas-
tante diferentes. Essa diversidade inerente aos programas interdisciplinares faz com que
sua comparacdo e avaliagdo sejam tarefas complexas. A Figura 1 apresenta multiplas
variaveis descritivas da produtividade média dos pesquisadores que se classificam nessas
3 4reas em termos de producdo bibliogréfica. Conforme esperado, a CC € a mais diferen-
ciada tendo uma grande produgdo em anais de congressos € muito menor em periddicos.
Nota-se ainda que a Bioquimica e a Genética valorizam mais os resumos ou posteres em
conferéncias, o que ndo se verifica em CC. Embora esses sejam fatos conhecidos, eles sao
aqui quantificados pela primeira vez no cendrio dos programas de pds-graduacao brasilei-
10S.
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Figura 1. Comparativo entre a producao cientifica média das areas de CC, Bi-
oquimica e Genética nos programas de Bioinformatica.
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Figura 2. (a) Distribuicao dos 104 pesquisadores dos programas de pos-
graduacao em Bioinformatica entre as trés areas mais representadas. (b) Média
dos ultimos trés anos do numero de publicacoes internos a cada um dos quatro
programas e de publicagoes inter-programas.

4.3. Redes de coautoria entre programas e entre areas

Analisamos a seguir, como os pesquisadores dos diferentes programas tém colaborado
desde 2003. E importante relembrar que os programas da UFMG e USP foram criados
em 2003, o da Fiocruz em 2007 e o da UFPR em 2009. A Figura 3 mostra a evolugao
acumulada das colaboracdes intra e inter-programas. E possivel observar que os pesquisa-
dores da USP e da UFPR ja estabeleciam colaborac¢des internamente desde 2003. Existia
naquela época uma significativa colaboracdo entre membros do programa da UFMG com
os da UFPR. Com o passar dos anos, o nimero professores que ja haviam colaborado
cresceu intra-programa assim como entre os programas da UFMG e USP. A partir de
2011, nota-se que ha grupos de professores fortemente conectados dentro dos programas
da UFMG, USP e ainda que o grupo da UFPR era conectado como um todo. Em resumo,
em 2012, uma parcela consideravel dos docentes dos programas j4 havia estabelecido al-
guma colaboragao intra ou inter-programas de forma que pode-se afirmar que ha uma rede
de conhecimento entre pesquisadores bastante conectada.

Contudo, quando analisamos a evolucdo e a manutencio dessas colaboracdes, o
panorama ndo parece tdo animador. Na Figura 4, notamos que as colaboragdes que exis-
tiam no programa da USP em 2003 tiveram uma grande redu¢dao. Na UFMG, a rede
de colaboracdes tem uma conectividade muito varidvel ao longo dos anos, nao havendo
tendéncia evidente. A UFPR, entretanto, possui 0 Unico programa que permaneceu ex-
tremamente colaborativo nesses 10 anos de andlise. A Fiocruz ainda € um programa que
possui poucas colaboracdes internas.
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Figura 4. Evolucao da rede de coautoria nos programas.

A Figura 2 (b) apresenta a média trienal do nimero de arestas dessas redes de
coautoria no periodo de 2003 a 2012. Podemos perceber que o nimero de publica¢des
inter-programas nao passa de um quarto do valor total de publicacdes intra-programas, o
que é natural dada a barreira geogréfica existente entre os diferentes grupos de pesquisa.
E possivel quantificar a queda das colaboragdes internas no programa da USP e um cres-
cimento bastante expressivo na UFPR. E notivel como a UFPR apresenta uma curva de
perfil similar a da UFMG mas sempre com maior magnitude mesmo tendo um corpo do-
cente de tamanho (17) préximo a metade de UFMG (31) e USP (39) e comparével ao da
Fiocruz (19). Isso indica um grupo de professores altamente coeso e colaborativo inter-
namente. As colaboragdes inter-programas sao extremamente varidveis no periodo e nao
pudemos verificar uma tendéncia especifica.

A Figura 5 visa comparar as colaboracdes intradisciplinares com as interdiscipli-
nares. Os nos representam os docentes e sdo posicionados na circunferéncia. As arestas
sdo as coautorias e sdo dispostas cruzando o circulo. Agrupamos os docentes por pro-
grama, a seguir pela primeira grande drea de atuacdo e, posteriormente, pela primeira
area. As cores indicam as grandes dreas. A rede possui todas as colaboragdes estabele-
cidas entre 2003 e 2012. Nota-se claramente uma tendéncia de colaboracdo disciplinar
(apresentadas em cores) em detrimento das interdisciplinares (em cinza). Mesmos as
colaboracdes inter-programas sdo em sua maioria disciplinares. Uma exce¢do interes-
sante ¢ a USP, que apresentou um grande nimero de colaboragdes entre pesquisadores
de Ciéncias Exatas e CB. A UFPR apresentou também colaboracdes significativas en-
tre pesquisadores das Engenharias e CB. Por falta de espago, ndo exibimos aqui dados
quantitativos dessas colaboragdes embora eles possam ser visualizados em matrizes de
adjascéncia interativas no endereco http://each.uspnet.usp.br/digiampietri/brasnam2013/.
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Figura 5. Rede de coautoria acumulada por grande area.

4.4. Relacoes Intra e Interdisciplinares

Uma das questdes mais interessantes que se pode fazer quando um programa de pds-
graduacao multidisciplinar € analisado é: como sdo feitas as colaborac¢des dentro e en-
tre cada grupo de pesquisadores de uma determinada disciplina? No caso da Bioin-
formatica, serd que pesquisadores de CC se relacionam da mesma maneira que os de
Bioquimica? As disciplinas t€ém participacdo similar nas producdes académicas ou ha
uma disciplina que se destaca quantitativamente? O objetivo desta se¢do é desconstruir a
rede de colaboragdes dos programas de pds-graduacao em Bioinformatica a fim de enten-
der melhor como sdo dadas as colaboragdes intra e interdisciplinares dentro da produgdo
académica desses programas.

Para fazer isso de forma detalhada, consideramos somente as trés principais areas
declaradas do Lattes dos pesquisadores: Bioquimica, genética e CC, o que abrange 56%
dos pesquisadores envolvidos em publicag¢des ligadas a um programa de bioinformatica.
Assim, estamos considerando todos os pesquisadores que declararam uma dessas trés
dreas como a sua area de pesquisa e também todos aqueles que declaram mais de uma
delas, por exemplo, “bioquimica e genética”.

Limitado o universo de pesquisadores e areas de pesquisa, construimos grafos de
colaboracao compostos de pesquisadores que atuam somente em uma ou mais areas. Na
Figura 6 mostramos o grafo de colaboracao de pesquisadores que atuam somente na area
de Bioquimica (Figura 6 (a)), Genética (Figura 6 (b)) e CC (Figura 6(c)). Os nds verdes
representam pesquisadores lotados em programas de pos-graduagdo em Bioinformética e
os nds roxos, pesquisadores que colaboraram com os primeiros em pelo menos um dos
dez anos em anélise.

Primeiramente, note como os grafos de colaborac¢des dos pesquisadores sao sig-
nificativamente diferentes entre si, principalmente quando comparamos o grafo daqueles
que atuam em Bioquimica com o dos que atuam em CC. Enquanto o primeiro parece nao
ter estrutura bem definida, sendo similar a grafos aleatorios, o segundo parece ser mais
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Figura 6. Grafos de colaboracido contendo pesquisadores que atuam em uma
unica area.

Tabela 1. Métricas globais dos grafos formados a partir da combinacao das dis-
ciplinas bioquimica, genética e ciéncia da computacao.

Grafo \4 |E| k| Ag|Aarea| cc|max(d;;)|avg(d; ;)
Bioquimica 719| 3.156| 8,78(0,00| 1,00{0,48 8 3,55
Genética 435] 1.245| 5,7210,26| 1,00|0,42 13 4,29
CC 341 567| 3,33(0,01| 1,00|/0,42 18 7,40
Biog. U Gen. 1.516|13.266|17,50(0,23| 0,17|0,55 10 3,34
Biog. U CC 1.081| 4.300| 7,96/0,08| 0,60|0,48 13 4,35
Gen. U CC 805| 2.445| 6,07/0,33| 0,50|0,45 14 5,12
Biog. U Gen. UCC | 1.915|16.470|17,20|0,27| 0,18|0,54 11 3,66

estruturado, contendo pequenas e distantes aglomeragdes de pesquisadores. Note também
como os nods verdes estdo mais distantes no grafo de CC, o que indica mais uma vez o
baixo grau de colaboragdo entre pesquisadores de CC nos programas de Bioinformatica.
Por fim, pode-se notar que o grafo dos pesquisadores que atuam em Genética parece estar
no meio do caminho entre o de bioquimica e o de CC.

A fim de entender melhor as observagdes supracitadas, listamos na Tabela 1 algu-
mas das principais métricas globais de redes complexas para os grafos formados a partir
das combinacdes das disciplinas declaradas pelos pesquisadores analisados. E importante
ressaltar que grafos que abrangem duas ou mais disciplinas contém pesquisadores que
atuam em qualquer uma dessas disciplinas ou em combina¢des das mesmas.

Primeiramente, vamos nos concentrar nas caracteristicas dos trés grafos exibidos
na Figura 6. Uma das diferencas mais marcantes entre esses estd nas suas densidades, ou
na relac@o entre o nimero de arestas |E| e o nimero de nds |V|. Enquanto o grau médio
k do grafo da Bioquimica € 8,78, o da genética € 5,72 e o da CC é somente 3,33. Isso
sugere que, na Bioinformaética, os pesquisadores de Bioquimica levam significativamente
mais das suas colaboragdes externas para trabalhos do programa que pesquisadores de
Genética e principalmente de CC.

No entanto, quando analisamos o perfil das conexdes dentro das redes através
da assortatividade de grau A, € a rede da Genética que se destaca. A assortativi-
dade [Newman 2003] mede a tendéncia de nds similares se conectarem, ou seja, a as-
sortatividade de grau Ay verifica se nés de grau alto tendem a se conectar com outros nés
de grau alto (rede assortativa) ou com nds de grau pequeno (rede disassortativa). O seu
valor varia entre —1, quando a rede € totalmente disassortativa, e 1, quando € totalmente
assortativa. Note que enquanto ndo hd nenhuma tendéncia das redes da Bioquimica e da



CC, na Genética ha uma leve tendéncia de que nés do mesmo grau colaborem entre si.
Isso indica que pesquisadores seniores (juniores), que geralmente tém um maior (menor)
numero de conexdes, tendem a se conectar com outros pesquisadores seniores (juniores).

Outro aspecto interessante de se analisar em redes complexas € a distancia entre
os nos, que pode fornecer percepcdes valiosas sobre a dinamica das colaboragdes dentro
da rede. Quanto menor a distancia entre dois nos na rede, mais provavel é que esses nos
venham a interagir no futuro. Assim, note que a distdncia minima média avg(d; ;) en-
tre dois nds das redes varia significativamente. Enquanto na Bioquimica avg(d; ;) € 3,55
saltos, na genética € 4,29 e na CC € 7,40, mais que o dobro da Bioquimica. Isso mais
uma vez corrobora com a conjectura que os pesquisadores de CC associados a programas
de Bioinformdtica ndo levam consigo muitas das suas colaboragdes externas, pois dentro
do programa fazem mais pesquisa aplicada, o que geralmente ndo requer vdrias especia-
listas de diferentes linhas de CC. Note também que o didmetro max(d; ;) das redes sao
proporcionais a distincia minima média avg(d; ;) das mesmas.

Além dos grafos individuais, € importante analisar os grafos formados a partir
de combinacdes de dreas. Note, por exemplo, que o grafo formado pelos pesquisadores
que atuam em Bioquimica e/ou Genética € o mais denso dos analisados, com grau médio
k =17,50. Isso, aliado ao alto coeficiente de aglomeracdo cc =0,55, que também € o
mais alto entre os grafos, mostra o alto grau de interacdo existente entre os pesquisadores
de Bioquimica e Genética nos programas de Bioinformdtica. Para corroborar ainda mais
com essa constata¢do, observe a assortatividade de area A,,., dos grafos, que mede o
grau de interacdo entre pesquisadores de areas diferentes. Quanto maior for A,,..,, menor
¢ a interacdo entre pesquisadores de dreas diferentes. Note que A, para o grafo for-
mado pelos pesquisadores que atuam em Bioquimica e/ou Genética € significativamente
menor que aqueles compostos por CC e Bioquimica ou Genética. Mais uma vez, isso
sugere que os cientistas da Computagao t€m tido um papel bem distinto nos trabalhos de
bioinformética quando comparados aos cientistas de Bioquimica e Genética.

5. Conclusoes

Neste trabalho, caracterizamos o conjunto de pesquisadores dos programas de pods-
graduacdo em Bioinformatica do Brasil. Primeiro, analisamos a composi¢do em ter-
mos de dreas de atuagdes dos docentes. Concluimos que existe grande diversidade na
composi¢cao, mas hd uma predominancia das areas de CC, Genética e Bioquimica, que
respondem juntas por 50% das mencdes a areas. Discutimos diferencas importantes entre
as principais métricas de produtividade nessas dreas, tendo em vista os pesquisadores de
Bioinformaética. Quantificamos pela primeira vez no Brasil as diferencas entre o nimero
de publicacdes em periddicos e conferéncias. Caracterizamos também redes de coau-
toria entre pesquisadores dos diferentes programas e areas. Concluimos que ha ainda
um percentual baixo de colaboragdes inter-programas. Com relacio as colaboragdes in-
ternas, elas estdo em crescimento na UFMG e UFPR, em queda na USP e estdveis no
programa da Fiocruz. Vimos ainda que os grafos de colaboracdo entre as trés dreas ana-
lisadas sdo significativamente diferentes e que os pesquisadores de CC estabelecem pou-
cas colaboragdes no contexto dos programas de Bioinformética se comparados aos de
Bioquimica e Genética. Constatamos que os pesquisadores de Bioquimica levam mui-
tos colaboradores externos a participarem dos trabalhos no programa pela densidade da
rede de vizinhanga formada. Finalmente, notamos que os pesquisadores de Genética t€ém



tendéncia a preferirem colaboragdes com pesquisadores parecidos entre si (em termos de
numeros de colaboradores e dreas de atuacio). Esse comportamento ndo se verificou nas
outras dreas. Ha ainda muito que se estudar rumo a compreensao da composi¢do e da
colaboragdo de dreas em programas interdisciplinares. Este trabalho é um primeiro passo
rumo a esse objetivo no cendrio brasileiro.
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