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O ciclo celular é consequéncia de uma dinamica metabdlica extensiva, abrangendo o
genoma completo. Eo processo responsavel pela proliferacao celular sendo, portanto,
importante na regeneracao de tecidos e outras fungoes essenciais para sobrevivéncia dos
organismos. Dado que existe uma grande dificuldade de identificar ou separar experimen-
talmente as fases do ciclo mantém-se uma classificagdo em 4 grandes fases. G1 (aumento
de volume ocasionado pela sintese de RNA), S (duplicagao dos cromossomos), G2 (me-
canismo de controle para garantir que a célula estd para entrar em mitose) e M (onde
toda a energia celular é focada na duplicagao). Sendo esta divisao artificial e associada
a padroes visuais ou medidas de expressao de poucos genes, medidas de expressao de ge-
noma completo poderiam ser utilizadas como marcadores para uma classificacao continua
da progressao do metabolismo celular ao longo do ciclo. Uma medida comum para esta
analise é o sequenciamento do RNA mensageiro ou RNA-Seq, a partir do qual se faz uma
andlise em larga escala de cDNA (DNA complementar), tendo assim, uma medida precisa
de transcriptomas sem a necessidade de um conhecimento prévio da rede de genes. Um
exemplo desta aplicagao é o experimento mostrado no artigo Buettner, et al., 2015, onde
foram utilizadas 288 células T de Mus musculus, previamente classificados como estando
nas fases G1, S ou G2M. Este teve como intuito fazer uma classificacao do ciclo celular
para entao descontar a variacao no metabolismo e identificar diferencas entre populagoes
distintas de células.

Neste trabalho, reanalisamos estes dados, reproduzindo seus controles de qualidade,
aplicando Transcriptogramas (ferramenta que gera um perfil de expressdo génica su-
avizado, proposto pelos integrantes do LabCel do IF-UFRGS) e usando estes como
parametros de entrada para uma andlise estatistica de componentes principais (PCA),
técnica que realiza uma transformacao linear sobre as amostras identificando as compo-
nentes que apresentam uma maior variancia. Em seguida escolhemos as trés componentes
que mais separam entre as classes (G1, S e G2M) e projetamos estas sobre uma esfera
neste plano tridimensional. Com base nessa separacao, obtemos a identificacao de um
ciclo que identificamos como um ordenamento pseudo cronolégico para as diversas fa-
ses metabdlicas apresentadas pela célula ao longo do ciclo. A validacao desta hipdtese é
dada pela medida da variacao de expressao geénica de ciclinas e ciclases ao longo desse
ordenamento.



