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Para realizar o diagnostico, foram selecionados os melhores genes
identificadores de cada classe a partir de um teste-t com variancias
desiguais realizado sobre as amostras de treinamento. A classificacao
das amostras foi feita com o meéetodo de aprendizado de maquina
LDA (linear discriminant analysis).

A avaliacao do diagnostico foi feita com a métrica CCEM (correct
class enrichment metric), que neste caso representa o percentual de
acerto do diagnostico

Para determiner o estado no qual o organismo se encontra devemos

fazer uma medida quantitative de um RNA mensageiro, a forma mais
usual de medi-la € com Microarranjo, uma medida quantitative de
transcriptoma.

Durante a transcricao, expressao génica, a Iinformacao
genética do DNA é copiada em RNA mensageiro, em seguida é
traduzida e finalmente codificada em proteina, sendo transcriptoma o
conjunto de todos 0s transcritos.
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l
onde, p;,, Indica a confianca da previsao de i pertencer a classe k, c(i)
é a classe a qual a amostra i pertence e §; pode assumir dois valores,
1 se a amostra i foi corretamente classificada ou —1 se a amostra i fol
Incorretamente classificada.
Como o CCEM' varia de valores de —N a N normalizamos a
expresao para obter uma eficiéncia de 0 a 1, dada por:

+1)

A medida de microarranjo € demasiadamente ruidosa, por iSso
desenvolvida uma técnica de tratamento de dados chamada
Transcriptograma. Entre outras funcOes, essa técnica consiste em
fazer uma média da expressao de genes relacionados para reduzir o
ruido da medida utilizando uma boxcar average. Para isso ordenamos (CCEM’

fol

a lista de genes a partir de uma matriz de adjacéncia retirada do
STRING, banco de dados de associacao proteica, utilizando o
algoritmo de metrdopolis para minimizar a funcdo E, aproximando

proteinas associadas.
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Figura 3: A eficiéncia do
diagnostico de psoriase
em funcdo do raio.
Nota-se que para r =
0 estamos falando de
dados de
transcriptograma  nao
tratados, ou seja, dados
de transcriptoma.

L
Sendo D;; a distancia de aij- até a diagonal pincipal da matriz e
I;; o termo de interface com suas respectivas expressoes:
D;j=1i—jl
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5000 Figura 4: A eficiéncia do
diagnostico de psoriase
em funcao do raio. Do
mesmo modo que no
grafico anterior quando

r =0 estamos falando
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1 % transcriptoma.
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Figura 1: No painel acima, da direita para a esquerda, apresentamos
a matriz de adjacéncia ndo ordenada, ordenada com a = 1 e com
a = 10, respectivamente. N
A partir da lista ordenada de proteinas, é possivel fazer o °
transcriptograma, similar ao Boxcar Average, tomando a média da
transcricao da vizinhanca de cada ponto. O tamanho das vizinhancas
é definido pelo raio r, como a média é feita com 0 gene e seus r
vizinhos para a esquerda e para a direita o numero total de proteinas
avaliadas é 2r + 1. Esta técnica além de reduzir o ruido tambéem
aumenta a reprodutibilidade das medidas.
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Nota-se, a partir dos resultados explicitados acima, que ocorre
uma melhora significativa qguando o diagndstico utiliza-se de dados de
transcriptograma.

A eficiencia do meéetodo pode ser comprovada quando
comparada aos resultados do time vencedor do desafio
sbvIMPROVER, um programa de desafios focados em em pesquisas

relacionadas a sistemas bioldgicos, na tabela abaixo.

r=0
14 r=10 ——
N Diagnostico Time vencedor | transcriptograma, | transcriptograma,

22 r=>0 eficiéncia maxima
8 ol | Psoriase 0.9833 0.9847 £+£0.0038 | 0.9932+0.0024
< | | Esclerose multipla 0.625199 0.5591 +£0.0538 | 0.7659+0.0340
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Figura 2: Diferentes raios de um transcriptograma para uma unica amostra



