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D-MAPS - DNA-MICROARRAY PROJECTS
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A técnica de microarranjos de DNA permite o estudo da expressdo de um grande conjunto de
genes em um Unico experimento, possibilitando a investigacdo de respostas celulares em detalhes,
bem como inferéncias sobre funcao e interacdo entre genes. Porém, apesar dos microarranjos de
DNA serem atualmente uma das técnicas mais difundidas para estudos funcionais em pesquisas
nas areas de biologia e medicina, € extremamente dificil analisar a enorme quantidade de dados
gerados sem auxilio computacional. Com o intuito de gerenciar e processar dados de microarranjos
de DNA, foi desenvolvido o sistema web D-MaPs (DNA-Microarray Projects -—
http://www.lge.ibi.unicamp.br/d-maps), que esta estruturado para realizar as etapas necessarias
das analises (normalizacdes e analises estatisticas). O sistema foi desenvolvido nas linguagens
Perl e R e suporta vérias plataformas de microarranjos disponiveis: GeneTAC, ScanArray,
Codelink, NimbleGen e Affymetrix. Como ferramenta web, permite que as analises sejam
realizadas em servidores robustos com alta capacidade de processamento. Além disso, foi
projetado com uma interface simples para permitir que pesquisadores ndo familiarizados com o
desenvolvimento de andlises estatisticas e ferramentas computacionais possam facilmente obter

seus resultados.
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