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Ciclo Celular Detalhado pela Analise de Componentes Principais
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A analise conjunta de transcriptograma e Observa-se que a segunda componente (PC2),
JUU - PCA, como mostram nossos resultados separa separa as amostras da fase G1 em
preliminares, possibilita propor uma ordem relacao as amostras em G2M e S. Ja a terceira
As celulas apresentam diferentes estados pseudo-cronolégica do ciclo celular, componente(PC3) , separa as amostras nas
metabdlicos, que podem ser caracterizados pelo identificando as amostras em sua fase no fase G1 e G2M em relacao a fase S.
perfil de sua expressao génica, cuja medida ciclo celular. Com isso, se obtém Fazendo uma transformacao de coordenadas,
pode ser feita por meio de técnicas de micro- informacdes mais detalhadas da evolugdo da passando o sistema inicial retangular em 3
arranjos ou RNASeq (sequenciamento de RNA) célula no ciclo. dimensoOes para uma angular analogo ao
que resultam num perfil das quantidades sistema geografico, ficando mais evidente a
relativas de RNA mensageiro produzido em um separacao das fases do ciclo celular.
dado instante de tempo pela célula. Este medida , ,
estima o perfil do conjunto de proteinas atuantes ° ~ ~ : Longitude x Latitude
na célula. Obtencao e preparacao dos dados de medidas - o
O ciclo celular é uma sucessio de estados de expressao génica de células unica de Mus e . . IGZM
metabdlicos da célula, sendo composto de Musculus de 288 amostras [2]. 109 ) .
varias fases: o crescimento da célula ®Obtencao do transcriptograma e aplicagéao do 1 . .. * S
(conhecido como fase G1), a duplicagdo do seu PCA. § e PR TR X
DNA, conhecida como sintese (fase S) e por fim, ®Proposicao da ordem pseudo-cronologica. E o0q ° » K < i
a preparacao (G2) e realizagao da mitose (M). S . ’: o ® ¢
O método do transcriptograma [1] consiste em - .
calcular médias sobre o valor da expressao dos 1.0 1
genes vizinhos em uma lista ordenada segundo el
a funcgio biolégica dos genes. Realizando o método PCA para raio 30 em B
amostras normalizadas por RPKM, obtém-se a 3 2 A 0 L 2 3
——— seguinte variancia relativa acumulada: Longitude
08 Variancia Relativa Cumulativa do Transcriptograma de Raio 30 Agora realizando uma nova mudancga de
; 00 ] o vernde i comsiaia ] coordenadas, para polares, fazendo a origem
do novo sistema na origem do sistema
£ % anterior, pode-se ordenar as amostras relativa
© ] ././././,/././-/-44”‘ ao angulo polar.
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O numero de vizinhos escolhidos para a realizacao PCs %_) Y \
da média é chamado de raio do transcriptograma. 1 o9 4),.:
A utilizacdo das médias da expressao génica é Com isso, observa-se que as 3 primeiras 0.5- :
interessante por minimizar a intensidade do ruido, componentes principais apresenta em torno de | e
preservando o sinal daquele grupo de genes, 80% da informagao dos dados. A
melhorando portanto a razéo sinal-ruido. Gerando um grafico com as 3 principais -
A analise d ¢ rincipais (PCA) & um componentes, normalizando a 1, obtém-se o 0 50 100 150 200 250
analise das componentes principais ( )éu seguinte: Ordenamento

método que analisa os dados visando a reducao de

variaveis, identificando as relevantes ao problema. PC1xPC2xPC3 z
um eixo de um espaco de muitas dimensoes. A

PCA identifica as diregdes neste espago que IG1 oo o ° ®Validagao do ordenamento: Analisar grupos
contém a maior variagcao dos dados. A utilizacao G2M o - - , i genes, que e§téo associadf)s a fungoes
de transcriptogramas como dados de entrada para S :,e%;:j E 99,% B o : 0 especificas na celula_, caracterlza_ndo as
PCA resulta em perfis de transcrigio do genoma 2% s 358 % o AMCEEE T CHHEEIE 1260 e 66 @allErT:
inteiro como as componentes do PCA. Assim, nao S50 3 °%.,°° %0° 8 _ o
somente a variagao de genes individuais, mas a e NN “ 3 [1]da Silva, S.R.M., Perrone, G.C., Dinis, J.M. and
correlacio entre expressées génicas sdo g,o 2 2 %0 5 Q de Alm?lda, R.M.C. BMC Genomics, _15, 1181 (2014)
identificadas variando ao longo do ciclo celular. ” °\ g" Flor'a',1 Bue,ttner’ KedafN Natarafjan’ ’.:PaOIO
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