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MODELAGEM FATORIAL PARA DETECTAR PADROES
EM DADOS DE EXPRESSAO DE GENES

Vinicius Diniz Mayrink!

RESUMO DE MINI-CONFERENCIAS - JOVENS DOUTORES

Um problema de interesse na analise de dados obtidos a partir de microarrays é a iden-
tificacdo de caracteristicas que indicam a atividade dos genes. Por exemplo, podemos querer
avaliar se um grupo de genes, correlacionados em um conjunto de dados, esta ativo e mostrando
semelhante associacao em outro conjunto de dados. O padrao exibido por uma colecao de probes,
representando a seqiiéncia de um gene no microarray, ¢ uma fonte de informacao interessante
para o problema de classificar genes como presentes ou ausentes. Neste trabalho consideramos
um modelo fatorial Bayesiano para identificar padroes de expressao genética exibidos em um
conjunto de microarrays construidos para o mesmo tipo de amostra. Dados simulados e reais sao
usados para comparar o desempenho do modelo fatorial em relacdo a outros métodos descritos
na literatura. Os resultados sugerem que o modelo fatorial supera os demais procedimentos na
deteccao da atividade dos genes. Este trabalho também aplica a andlise fatorial para classi-
ficacao de grupos de genes; o objetivo aqui serd identificar os casos onde existe uma associacao
entre as expressoes genéticas. A alteragdo no nimero de cépias (Copy Number Alteration -
CNA) em regioes do genoma é um aspecto conhecido e com papel importante em véarios tipos de
cancer; neste contexto, iremos examinar um conjunto de genes apresentando CNA para tumores
do cancer de mama, em seguida, utilizamos o modelo fatorial para identificar a existéncia ou
nao de CNA na mesma regiao do DNA para outros tipos de cancer.
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