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A andlise quantitativa da expressdo génica de um organismo caracteriza o estado em que o
mesmo se encontra, e uma técnica muito utilizada para esta medida é o Microarranjo, mas
esta é considerada demasiadamente ruidosa. Com base em toda a informacéao acerca do
funcionamento celular disponivel na rede, desenvolveu-se um método capaz de reduzir o
ruido dessa medida. O Transcriptograma é um método para apresentar, analisar e tratar dados
de transcricdo de genoma completo que reduz o ruido e facilita a interpretacdo biologica
destes. Inicialmente uma lista ordenada de genes é produzida, a partir da rede de associa¢éo
proteina-proteina disponivel no sitio STRING, de tal modo que a probabilidade de que os
genes que s&o funcionalmente associados decai exponencialmente com o distanciamento na
lista. Este ordenamento apresenta justificativa bioldgica, evidenciada pela segregacédo de
diferentes funcdes bioldgicas do Gene Ontology e rotas metabdlicas do KEGG. Perfis de
Transcriptograma sao obtidos pela média da expressao génica tomada sobre genes vizinhos
nesta lista, de forma similar ao método de amplificacéo de sinal Boxcar Average. Além de
aumentar a precisao das medicdes de expressao dos conjuntos de genes funcionalmente
relacionados, o Transcriptograma também melhora a reprodutibilidade das medidas. Na
primeira parte do projeto foi feito um estudo sobre o método para a sua melhor compreenséo;
investigou-se métodos computacionais para obtencdo de melhores resultados e os conceitos e
fundamentos basicos de biofisica e estatistica para melhor compreensao destes. Na etapa
seguinte analisou-se a qualidade do Transcriptograma aplicado ao tratamento de dados para
uso em diagndsticos. Foram realizados diagnosticos de Psoriase, Esclerose Multipla e
estagios desta. Em cada diagndstico, utilizou-se 0 método de Machine Learning para definir
os melhores identificadores de cada classe a partir de amostras de treinamento; a partir destes,
outro conjunto de amostras foi classificado com os métodos LDA, QDA, dLDA, Naive
Bayes, entre outros conhecidos da literatura. Realizou-se uma varredura de parametros para
verificar sob quais condi¢des o Transcriptograma mostra-se efetivo na melhora do
diagnostico destas doencas. Para a realizacdo deste estudo, foram utilizadas as linguagens de
programacéo C, Python e R. Os resultados obtidos foram muito positivos, aumentando
consideravelmente o indice de acerto dos diagndsticos, e artigos académicos baseados nestes
trabalhos estdo sendo redigidos e submetidos a revistas de alta importancia cientifica na area.



