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1 Introducao e Proposta

O céancer de mama é uma neoplasia maligna que se inicia nos tecidos da mama, tendo o
crescimento descontrolado das células do seio como gatilho. Tal comportamento observado
nessas células geralmente forma um tumor, visivel por exame de radiografia ou de toque,
onde é possivel identificar um nédulo [2]. O principal tratamento para o cancer de mama é
a quimioterapia, onde ocorre a administracao de medicamentos com o intuito de diminuir
ou eliminar o tumor, ocorrendo por via intravenosa ou oral. A quimioterapia realizada
antes da cirurgia de retirada do tumor é denominada neoadjuvante, tendo o ideal de curar
o paciente sem a necessidade de enfrentar uma intervencao cirurgica [1]. O objetivo do
projeto apresentado é prever os pacientes que terao o cancer completamente erradicado,
Patologic Complete Response ou PCR, e quais pacientes nao serao curados, Residual
Disease ou RD, com a quimioterapia neoadjuvante.

A vertente principal da metodologia de selecdo de sondas aplicada no projeto é a
andlise da bimodalidade na expressao genética, caracterizada via microarray [5], de cada
uma. Padroes de expressao bimodal podem resultar naturalmente da expressao diferencial,
com os dois modos centrados na expressao média de um gene em dois subgrupos distintos
de amostras. No contexto do cancer, os padroes de expressao bimodal podem resultar de
lesoes genomicas que ocorrem em alguns pacientes, mas nao em outros [7].

A metodologia proposta visa selecionar sondas significativas por meio de ordenacao
e comparagao entre as 3000 primeiras sondas com maior e menor valor de bimodalidade
nos modelos propostos em [6] e [7] para pacientes das duas classes, PCR e NoPCR. Apéds
selecionar as sondas, os pacientes serao classificados por intermédio de classificadores uti-
lizados previamente em literatura, atestando dessa forma a qualidade da metodologia por
meio dos resultados utilizando o grafico e a curva ROC.
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2 Conclusao

Como resultado preliminar foram selecionadas 4 sondas por método de bimodalidade
utilizado. Foi verificado que todas sondas selecionadas relacionam-se a genes que de-
sempenham fungoes protéicas relacionadas a proliferagao do cancer no corpo humano [3].
Utilizando tais sondas para realizar a classificagao dos pacientes por meio do classificador
DLDA [4] foi obtida uma sensibilidade de 0,72 para Tong [6] ¢ 0,52 para Wang [7], e uma
especificidade de 0,7 para Tong [6] e 0,73 para Wang [7].

O grau de dificuldade em se executar a metodologia e seu custo sao baixos. Portanto
podemos inferir que a metodologia proposta apresenta um caminho interessante a se seguir
na area de pesquisas médicas, pois quanto menos sondas forem necessarias para avaliagao
menor serd o custo em processos laboratoriais, como a expressao genética via Microarray.

Espera-se que por meio de experimentos realizados em uma base mais recente e utili-
zando classificadores mais robustos, seja possivel verificar um percentual de sensibilidade e
especificidade maior, garantindo maior confiabilidade na caracterizagao de pacientes PCR
e NoPCR utilizando a metodologia proposta.
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