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1. Contexto

O rapido crescimento do volume de dados gerados getjienciamento de
genomas assim como a quantidade de dados sobessé&prgénica vem tornando cada
vez mais complexo o entendimento das funcdes dossgaos organismos. Dessa
forma, h4 sempre a demanda de métodos que pdssibili processamento e analise
dos dados ndo somente de maneira mais eficientegqueatambém mantenham um alto
grau de confiabilidade. A técnica que utiliza maranjos de DNA surge nesse cenario,
possibilitando, por exemplo, a descoberta de ntipos de doencas além de predizer
ou diagnosticar aquelas cuja expressdo genétioahiecida. Pode-se ainda auxiliar na
busca pelo tratamento de uma patologia, a partwedéicacdo ou previsdo dos efeitos
de uma terapia.

Microarranjos de DNA (traducdo natural e aceitaapar termo em inglés
microarray pelo qual esta técnica é mais conhecida), ou degBNA, consistem num
conjunto ordenado de milhares de moléculas de Digarozadas em grupos de acordo
com milhdes de sequiéncias conhecidas que se unmanfopaar genes distintos. Cada
grupo € fixado quimicamente a uma superficie sohdana posicdo previamente
definida com a utilizacao de robds altamente posctgie depositam amostras de DNA
em pontos microscopicos (spots). Dessa forma éatana matriz de genes que pode
ter sua imagem capturada e digitalizada. Isso perawaliar a expressao de milhares de
genes simultaneamente através de métodos de mmpeEE® computacional de
imagens.

De maneira resumida, a imagem da matriz apreseithares de “manchas” que
indicam a expressdo ou nao-expressao do gene momcEnte a posicao (reacao
quimica do c-DNA com m-RNA chamada de hibridac&gra que cada gene seja
analisado sem a interferéncia dos demais, a imagassa por um processo de
segmentacdo que cria minusculas divisbes visardBglmente, conter uma Unica
expressdo génica. Os niveis de intensidade lumimesicados em cada bloco de
pixels delimitados por um segmento levam a conelsisdrespeito da atividade do gene.

O processamento de imagens de microarranjos de 2NAde lidar com varios
problemas que envolvem desde a necessidade dezatimi area dos blocos
segmentados levando em conta as variadas fornasamhos das marcas de expressao

génica, a eliminacdo das expressdes defeituosamafemacado por outras reacdes



quimicas e ruidos). A acurac@o processo depende ainda da forma como seréo
definidos os grupos de pixels que serdo levadosagta no momento de se calcular os
niveis de luminosidade que definem a atividadeadia gene.

2. Objetivo

Este trabalho de graduacao propde a pesquisa ihagpis técnicas utilizadas no
processamento e analise de imagens de microarrdej@NA com o intuito principal
de obter o arcabouco necessario a comparacao wedes e sugestdo de melhorias.
Pretende-se buscar a melhor técnica para segmerdacénagens dos microarranjos
assim como abordar a quantificacdo da expresséamwagéampregado técnicas de

clusterizacdo (agrupamento) de pixels.

3. Cronograma

Abaixo sao listadas as principais atividades ansemealizadas no decorrer das

semanas que definem o tempo destinado a estehoat@lgraduacao.

Atividades

Pesquisa bibliogréafica

Definicdo do escopo

Estudo especifico

Implementacao

Elaboracao de relatério

Elaboracao de apresentagao
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