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1 Contexto

Nos ltimos anos, um grande nimero de avancgos técnicos experimentais tem nos per-
mitido obter uma grande quantidade de informacao sobre sistemas vivos em uma escala
genomica. Embora os genomas completos de muitos organismos estejam disponiveis gracas
ao progresso feito na tecnologia de sequenciamento, o desafio é entender como os genes
sao regulados individualmente dentro do interior da célula [Babu 2008].

A identificagao de sinais de regulacao pode ser feita, por exemplo, com algoritmos
combinatoérios deterministicos baseados na contagem de frequéncia de palavras nas regioes
promotoras dos genes. Esses métodos se baseiam na busca exaustiva de regides promo-
toras por seqéencias de nucleotideos de diversos tamanhos e avaliam a significancia das
sequéncias obtidas através de um método estatistico [Kelles 2002].

Uma estratégia normalmente usada em biologia computacional é a busca de grupos
de genes que exibem padroes similares de expressao através de condigoes experimentais.
Dado que genes com mesmo padrao de expressao devem ser controlados pelos mesmos
mecanismos regulatorios, uma maneira de inferéncia de redes regulatérias é a anélise
conjunta de dados de expressao génica e de regides promotoras [Kelles 2002]. Por exemplo,
temos o uso de regressao linear, em que afinidades de modificacoes de histonas sao as
variaveis explicativas e os valores de expressao génica em diversas condigoes biologicas
sao as variaveis explicadas. Neste contexto, os coeficientes da regressao estimados sao
indicadores de quais modificacoes de histonas sao responsaveis pela expressao de quais
genes em qual condigao biolégica [Kelles 2002].

2 Objetivo

O objetivo deste trabalho é a utilizacao de modelos de mistura para a estimacao de
varios modelos de regressao, juntamente com a criagao de funcionalidades que permitam
a visualizacao dos mesmos, a fim de facilitar a interpretacao dos resultados bioldgicos.
Para isso, utilizaremos dados de expressao géncica do densenvolvimento de células do
sistema linfatico [Costa 2010], os quais ja foram analisados pelo proponente e sao de
dominio publico. O software serd implementado na linguagem de programacgo Python e
usarda uma plataforma de cddigo aberto [Pymix].
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