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1. Contexto 

 

O rápido crescimento do volume de dados gerados pelo seqüenciamento de 

genomas assim como a quantidade de dados sobre expressão gênica vem tornando cada 

vez mais complexo o entendimento das funções dos genes nos organismos. Dessa 

forma, há sempre a demanda de métodos que possibilitem o processamento e análise 

dos dados não somente de maneira mais eficiente, mas que também mantenham um alto 

grau de confiabilidade. A técnica que utiliza microarranjos de DNA surge nesse cenário, 

possibilitando, por exemplo, a descoberta de novos tipos de doenças além de predizer 

ou diagnosticar aquelas cuja expressão genética é conhecida. Pode-se ainda auxiliar na 

busca pelo tratamento de uma patologia, a partir da verificação ou previsão dos efeitos 

de uma terapia. 

Microarranjos de DNA (tradução natural e aceita para o termo em inglês 

microarray pelo qual esta técnica é mais conhecida), ou chips de DNA, consistem num 

conjunto ordenado de milhares de moléculas de DNA organizadas em grupos de acordo 

com milhões de seqüências conhecidas que se unem para formar genes distintos. Cada 

grupo é fixado quimicamente a uma superfície sólida numa posição previamente 

definida com a utilização de robôs altamente precisos que depositam amostras de DNA 

em pontos microscópicos (spots). Dessa forma é criada uma matriz de genes que pode 

ter sua imagem capturada e digitalizada. Isso permite avaliar a expressão de milhares de 

genes simultaneamente através de métodos de processamento computacional de 

imagens.   

De maneira resumida, a imagem da matriz apresenta milhares de “manchas” que 

indicam a expressão ou não-expressão do gene correspondente à posição (reação 

química do c-DNA com m-RNA chamada de hibridação). Para que cada gene seja 

analisado sem a interferência dos demais, a imagem passa por um processo de 

segmentação que cria minúsculas divisões visando, idealmente, conter uma única 

expressão gênica. Os níveis de intensidade luminosa verificados em cada bloco de 

pixels delimitados por um segmento levam a conclusões à respeito da atividade do gene.  

O processamento de imagens de microarranjos de DNA tem de lidar com vários 

problemas que envolvem desde a necessidade de otimizar a área dos blocos 

segmentados levando em conta as variadas formas e tamanhos das marcas de expressão 

gênica, à eliminação das expressões defeituosas (contaminação por outras reações 



químicas e ruídos). A acurácia do processo depende ainda da forma como serão 

definidos os grupos de pixels que serão levados em conta no momento de se calcular os 

níveis de luminosidade que definem a atividade de cada gene. 

 

2. Objetivo 

 

Este trabalho de graduação propõe a pesquisa das principais técnicas utilizadas no 

processamento e análise de imagens de microarranjos de DNA com o intuito principal 

de obter o arcabouço necessário à comparação de resultados e sugestão de melhorias. 

Pretende-se buscar a melhor técnica para segmentação de imagens dos microarranjos 

assim como abordar a quantificação da expressão gênica, empregado técnicas de 

clusterização (agrupamento) de pixels. 

 

3. Cronograma 

 

Abaixo são listadas as principais atividades a serem realizadas no decorrer das 

semanas que definem o tempo destinado à este trabalho de graduação. 

 

 Mês 

Atividades Março Abril  Maio Junho 

Pesquisa bibliográfica                 
Definição do escopo                              
Estudo específico                              
Implementação                              
Elaboração de relatório                              
Elaboração de apresentação                              
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