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1 REsumoO

O estudo tem como objetivo analisar a dina-
mica de transcricdo de material genético. Tal
mecanismo quer compreender como a oscila-
¢do ocorre ao longo do tempo e do espaco, e
assim estruturar o mecanismo que coordena a
construgdo de material genético.

2 INTRODUCAO

Com a evolugdo da tecnologia, novas ferramen-
tas cientificas surgiram, tal progresso propiciou
o avango em diversas frentes de estudos que
demandam complexas e sofisticadas ferramen-
tas para extrair e analisar informagdes como, no
caso, dados de material genético.

Atualmente, ha diversas frentes de estudos
na drea em questdo, dentre elas a analise da
dindmica de produgdo de material genético.
Buscando contribuir com o tema formou-se
uma parceria com o laboratério Mounia Lagha
Lab e Department of Applied Mathematics and
Statistics, and Center for Developmental Ge-
netics, na qual os laboratérios compartilham
dados com a producdo de material genético.

A base compartilhada contém a intensidade
de fluorescéncia identificada durante o pro-
cesso de transcricio de material genético de
embrides de Drosophila. O inseto em questdo
foi selecionado, pois possui um ciclo de vida
curto, fato que propicia gerar dados robustos
em curto espago de tempo.

Para gerar os insumos necessdrios a produ-
¢do de material genético utilizou fluorescéncia
para inferir a sua intensidade ao longo do
tempo, pois tal técnica permite identificar os
momentos em que houve a ativa¢do da trans-
cricdo do material genético. Os dados com-
partilhados entre os laboratérios representam

o mesmo estudo, de forma a identificar dois
pontos de fluorescéncia no ntcleo, pontos esses
denominados por spots. Porém, a técnica para
identificar os spots sdo diferentes, isso porque
uma das bases conta com a produgdo da fluo-
rescéncia a partir da inser¢do de proteinas no
nucleo, tal proteina sofre fragmentagdo quando
da-se inicio ao processo de producdo de ma-
terial genético, fator que gera luminosidade ao
longo da transcri¢do [3]. Ja outra base de dados
gera a fluorescéncia a partir de separagdo de
camadas, sendo a reagdo com MS2 e PP7.

3 METODOS

Para compreender a dindmica da florescéncia
ao longo do tempo foram observados alguns
nucleos, para assim analisar se hd algum tipo
de padrao.
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Figura 1. Grafico que apresenta a intensidade
da fluorescéncia (AU) ao longo do tempo (min)
em um dosspot do nucleo. Dados da base que
faz a identificacao através da quebra por
proteina.

35




A base de dados observada contem 4 em-
brides diferentes, sendo 3 gerados a partir de
MS2 e PP7 e 1 gerado a partir da ruptura por
proteina.
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Figura 2. Graficos que contém a
movimentac¢ao dos spots ao longo do espaco;
Intensidade da fluorescéncia(AU) do spot 01
ao longo do tempo(Min); Intensidade da
fluorescéncia(AU) do spot 02 ao longo do
tempo(Min).

Com observagdes preliminares nos ntcleos
foi possivel observar a importancia da explora-
¢do da intensidade de fluorescéncia, por conta

disso o estudo utilizou a técnica K-means de
clusterizagdo para entender a formagao de gru-
pos da fluorescéncia, inicialmente a técnica foi
aplicada na base de dados gerada a partir da
ruptura por proteina. A técnica de clusterizagdo
tem como objetivo montar grupos que maxi-
mizem a similaridade entre os seus elemen-
tos, assim minimizando o contato entre grupos
que possuem caracteristicas com pouca simila-
ridade. O algoritmo K-means conta com uma
técnica iterativa para fragmentar um grupo de
dados. Tal técnica busca minimizar a distancia
dos registros de um conjunto de dados com k
centros de forma iterativa.

4 RESULTADOS PRELIMINARES

Seguindo para andlise de grupos da fluores-
céncia a técnica de K-means contou com o k=3,
valor adotado a partir método Elbow. Na Fi-
gura 3 é possivel compreender que a técnica
conseguiu separar bem os spots, de forma que
a intensidade da fluorescéncia estd vinculada
ao momento que o material genético comegou
a ser transcrito, no caso, no primeiro ou no
segundo momento.

Os resultados, a partir da base analisada, per-
mitem concluir que de acordo com o momento
em que a transcricdo se deu é possivel inferir
qual a capacidade de producdo de material
genérico.

Clusters of spots along time

Spot2 spot2

Spot2

Figura 3. Graficos que contém Distribuicao dos
grupos por spots

Como préximo passo estd sendo analisado a
distribuicdo espacial, pois assim serd possivel
observar se é possivel estabelecer tendéncia de
fluorescéncia de acordo com a regido e, assim,
avancar no entendimento do fator de oscilagdo
da fluorescéncia.
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