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Abstract. Data analysis of large experimental data sets became an important
practice in life and natural sciences. This tendency requests that statistical
and computational approaches begin to assume a position of great prominence
within the molecular biology community [Amaratunga and Cabrera 2004]. The
objective of this work is the identification of groups of genes (clustering), based
in the existent similarities among their expression profiles through a computa-
cional tool. The same tool will be used for analysis of limnology data coming
from dams, and climatological data.

Resumo. A andlise simultdnea de grandes quantidades de dados experimen-
tais tornou-se uma importante prdtica nas ciéncias da vida. Esta tendéncia
requer cada vez mais o emprego de técnicas computacionais e estatisticas
avangadas de andlise e interpretagcdo destes dados. Neste trabalho serd inves-
tigado o problema da identificacdo de grupos de genes (clustering), com base
nas semelhancas existentes entre os seus perfis de expressdo através de uma
ferramente computacional. A mesma ferramenta serd utilizada para andlise de
dados limnolégicos provenientes de represas, e dados climatolégicos.

1. Introducao

A andlise de dados tornou-se repentinamente uma regra na ciéncia da vida. No comecgo,
a ciéncia produzia uma quantidade limitada de dados mas a biologia tornou-se nestes
ultimos anos a ciéncia que constantemente gera esta imensidao numérica. Munidos deste
grande nimero de dados bioldgicos e da informag¢do contida neles torna-se necessario
técnicas computacionais e estatisticas para analise e interpretacdo. Manipula-los tornou-
se entdo um dos maiores desafios da Bioinformatica [Amaratunga and Cabrera 2004].

Na biologia molecular experimental, por exemplo, os Microarranjos (ou Microar-
rays - MA) sdo, hoje em dia, uma das tecnologias chave em estudos gendmicos. Os MA
permitem um monitoramento simultaneo de niveis de expressdo de milhares de genes.
Através da andlise destes dados € possivel agrupar os genes com base nas semelhancas
existentes entre os seus perfis de expressao nas diversas condi¢des analisadas. Esta anélise
permite diagnosticar e classificar tumores em subgrupos relevantes bem como predizer o
tipo de tumor em novos pacientes que sejam portadores de tumores desconhecidos.

Avaliando a andlise estatistica aplicada na biologia molecular e seus resultados,
utilizou-se 0 mesmo conceito para andlise de bancos de dados com estrutura semel-
hante. Com isto, foi feita a aplicacdo da mesma ferramenta em dados ambientais e clima-
tologicos. Os dados ambientais foram escolhidos devido a preocupacdo com as mudancgas
climéticas globais em decorréncia da crescente emissao de gases de efeito estufa (GEE)
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Figure 1. O Efeito Estufa

(Fig. 1). O projeto analisado € o "Balanco de Carbono nos Reservatério de FURNAS
Centrais Elétricas S.A.”.

Os dados climatolégicos forma escolhidos com o objetivo de entender a seca na
Amazonia em 2005 (figura 2). Segundo [J. A. Marengo 2006], a regido da Amazdnia
passou pelo mais intenso episodio de aridez dos ultimos 100 anos. A seca deixou centenas
de pessoas sem alimentacao devido a falta de transporte, agricultura, geracdo de energia
por hidrelétrica e tambémn afetou diretamente e indiretamente a populacdo que mora na
corrente do Rio Amazonas.

Este impacto ecoldgico afetou a sustentabilidade da atividade da floresta na regido,
que € atualmente um item promissor baseado na economia regional.

Figure 2. Seca do Amazonas - 2005 (fonte: [?]).



2. Tecnologia e Resultados

Neste trabalho estudaremos em detalhe o pacote BRB-ArrayTools versdao 3.4.0, desen-
volvido pelo Biometric Research Branch of the Division of Cancer Treatment and Diag-
nosis of the National Cancer Institute, sob a direcdo do Dr. Richard Simon. Trata-se de
um software livre, voltado para andlise de dados de MA de DNA.

BRB-ArrayTools contém utilitrios para processar dados de expressao em varios
experimentos, visualiza-los, agrupa-los, classifica-los, dentre outras funcdes. O software
foi desenvolvido por estatisticos experientes em andlise de dados de MA, mas possui uma
interface grafica que facilita a utilizac@o por biélogos.

A seguir serdo apresentados os resultados obtidos com a aplicacdo do software
proposto.

2.1. Biologia

Na aplicagdo em biologia, foram analisados dados de expressdo génica de 27 tu-
mores de prostata gerados com um MA contendo cerca de 4.000 spots de acordo com
[E. M. Reis 2004], cujos dados permitiram a identificacdo de uma assinatura de expressao
génica contendo 56 genes que separa grupos de amostras de tumores de prostata em
funcdo de uma importante caracteristica histopatolégica (Grau de Gleason - GS) para
o progndstico de evolucdo do cancer de prostata. Tumores com GS baixo (GS < 6)
sdo geralmente menos agressivos, enquanto tumores com GS > 8 sdo mais agressivos
[E. M. Reis 2004].

Os resultados obtidos com o pacote BRB, ndo obstante seguirem uma outra abor-
dagem, produziram resultados semelhantes aos de [E. M. Reis 2004]. Este resultado con-
firma que o software BRB permite obter resultados comparaveis com outras abordagens
de anélise.

2.2. Limnologia

Serdo analisadas as emissoes de gas carbonico e metano dos reservatorios, onde pretende-
se identificar os parametros mais relevantes dentre os medidos pelas instituicdes envolvi-
das. Segundo [Parekh 2004], estima-se que os reservatorios absorvam 2.5% da emisséo
de carbono global antropogénica. No entanto, as emissdo globais de carbono por reser-
vatérios, tem sido 60% superiores as estimadas, e isto tem limitado a expectativa de vida.

Foram analisadas 166 varidveis e definidos os seguintes campos para comparagao:

Fluxo C'H, (bolha), interface dgua-atmosfera,

Fluxo C'O, (bolha), interface agua-atmosfera Interface,
Fluxo C'H,, interface sedimento-agua C'O,,

Fluxo C'O,, interface sedimento-dgua C' H,.

2.3. Climatologia

Para analisar a grande seca do Amazonas ocorrida em 2005, foram utilizados dados prove-
nientes de diversas origens.

Os indices analisados sdo provenientes de variabilidades climaticas ocorridas em
regioes globais. Pretende-se identificar os indices mais relevantes diante da grande massa



de dados. O pardmetro analisado foi a série de vazdo do rio Amazonas em local préximo
a Obidos. Os resultados forma comparadodos aos publicados em [J. A. Marengo 2006] e
apresentaram uma semelhanca consistente, confirmando a eficdcia do software.

References

Amaratunga, D. and Cabrera, J. (2004). Exploration and Analysis of DNA Microarray
and Protein Array Data. Wiley Interscience, USA.

E. M. Reis, e. a. (2004). Antisense intronic non-coding rna levels correlate to the degree
of tumor differentiation in prostate cancer. Oncogene, 23:6684—6692.

J. A. Marengo, C. A. Nobre, J. T. M. D. 0. G. S. O. R. O. H. C. L. M. A. L. E. B. (2006).
The drought of amazonia in 2005.

Parekh, P. (2004). A preliminary review of the impact of dam reservoirs on carbon cycling.



