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O estudo de perfis de expressao génica relacionados a manifestacdes
de diferentes fendtipos pode fornecer informagdes importantes para a
compreensao da biologia envolvida nestes processos. Em particular,
na agricultura, a identificacdo dos genes mais relevantes para mani-
festagcbes de fendtipos de interesse econdmico constitui uma etapa
importante do processo de melhoramento genético animal e vegetal.
No projeto “Rede Gendmica Animal”, que integra a carteira de projetos
do Macroprograma 1 do Sistema Embrapa de Gestédo (SEG), a
tecnologia escolhida para estudos de expresséo génica é a de micro-
arranjos, que permite mensurar simultaneamente a expressao génica
de milhares de genes de um organismo.

Uma parte importante na analise de dados de expressao génica
utilizando a tecnologia de microarranjos consiste em agrupar genes
ou experimentos em grupos com perfis similares. Em geral, para
realizar essas analises sao utilizadas técnicas de agrupamentos mais
conhecidas, tais como k-means, SOM e agrupamento hierarquico?,
que permitem identificar grupos de genes com perfil de expressao
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3 Disponivel em: http://cran.r-project.org/web/views/Cluster.html
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similar através do conjunto de condi¢cdes experimentais e grupos de
condicdes experimentais com perfil de expresséo similares.

Uma dificuldade encontrada ao se aplicar essas técnicas é que elas
implementam um modelo global, embora seja conhecido que os
padrdes de ativagdo de um grupo de genes seja comum apenas sob
condi¢cbes experimentais especificas. Neste sentido, as técnicas de
biclustering (MADEIRA; OLIVEIRA, 2004), que implementam um
modelo local, podem ser utilizadas para encontrar simultaneamente
subgrupos de genes e condi¢cdes experimentais.

O objetivo deste trabalho é desenvolver scripts de analise de bi-
clustering para analise de dados de expressado génica baseados na
tecnologia de microarranjos, utilizando a ferramenta estatistica R".

No momento, encontram-se em desenvolvimento scripts R para
two-way clustering, uma forma simplificada para obtencgéo de biclus-
tering que utiliza algoritmos de agrupamentos para agrupar linhas
(genes) e colunas (condicbes experimentais) da matriz de dados se-
paradamente. As técnicas de agrupamentos usadas nesta tarefa séo
o PAM(1) e Hopach?.

Na sequéncia, serdo estudados algoritmos especificos de biclustering
e suas respectivas implementacées em R para, entdo, desenvolver-se
os scripts de analise.

Os dados utilizados para validacado dos scripts, tanto para two-way
clustering quanto para biclustering serao os dados de experimentos
de resisténcia a carrapatos, realizados no escopo do projeto “Rede
Genbémica Animal”.

" R-project. Disponivel em: http://www.r-project.org/

A 2 Disponivel em: http://cran.r-project.org/web/packages/hopach/index.html
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