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Viveca Sant´Ana Lemos - Serviço de Informação e Documentação (SID)



INPE-15217-TDI/1311
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RESUMO

O crescente “dilúvio de dados” na área de ciências ambientais gera um gargalo na sua
análise e interpretação. Esta tendência requer cada vez mais o emprego de técnicas esta-
t́ısticas e computacionais avançadas de extração do conhecimento. Na biologia molecular
experimental, por exemplo, os microarranjos de DNA são, hoje em dia, uma das tecno-
logias chave em estudos genômicos e geram gigabytes de dados de expressão gênica. Por
este motivo a bioinformática é uma das áreas pioneiras no tratamento de vastos volumes
de informação. Esta dissertação tem por objetivo mostrar que é posśıvel transpor técnicas
computacionais que são utilizadas atualmente na bioinformática, para a área ambiental.
As aplicações realizadas investigaram, inicialmente, quais foram os fatores climáticos asso-
ciados à grande seca de 2005 na Amazônia. Como outra aplicação, procurou-se identificar
quais foram as variáveis fisico-qúımicas que controlam a emissão de gases de efeito es-
tufa em reservatórios de hidrelétricas. Em ambas as aplicações, grandes volumes de dados
originários de diferentes fontes foram organizados como se fossem experimentos de mi-
croarranjos. Os resultados obtidos comprovam que métodos de análise da bioinformática
podem ser extremamente úteis na área ambiental.





INTEGRATED DATA ENVIRONMENTAL ANALYSIS USING
CLASSIFICATION TECHNOLOGY AND CLUSTERING OF DNA

MICROARRAY

ABSTRACT

The growing flood of data in the environmental sciences generates a bottleneck in this
information extraction as well as in its analysis and interpretation. This tendency requests
the employment of computational techniques and advanced statistics analysis increasin-
gly. In the experimental molecular biology, for instance, DNA microarrays, nowadays,
one of the key technologies in gene expression studies, and they generate gigabytes of
gene expression data making it one of the pioneering areas in the treatment of this vast
information. The objective of this dissertation is to show the possibility of transpose com-
putational techniques currently used in the bioinformatic, into the environmental area.
Initially the accomplished applications investigated, which were the climatic component
for the great drought of Amazonia in 2005. As another application, we have been identified
the physiochemical variables that control the emission of greenhouse effect in hydroelec-
tric dams. In both applications, great volumes of original data of different sources were
organized as microarray experiments. The results shows that methods of analysis of the
bioinformatic can be extremely useful in the environmental area.





SUMÁRIO
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B - Relação de parâmetros analisados no Projeto Carbono Furnas . . . 91



LISTA DE FIGURAS

Pág.

2.1 Estrutura f́ısica da célula . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 26
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que ocorrem em pares: adenina (A) com timina (T), e guanina (G) com citosina

(C). . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 26
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(linhas). Genes rotulados com ćırculos verde sobrepõem-se aos encontrados na

Figura 2.6. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 41

3.1 Seca do Amazonas - 2005. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 43
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3.15 Localização geográfica dos parâmetros mais relevantes na análise do Rio Ama-
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3.20 Localização geográfica dos parâmetros mais relevantes encontrados nas abor-

dagens estudadas. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 59

4.1 O Efeito Estufa . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 62
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interface água-atmosfera. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 68

4.7 Agrupamento - Fluxo CO2 (bolha), interface água-atmosfera. Análise com 12
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4.15 Gráfico em escala multidimensinal - Fluxo CH4, interface sedimento-água. . . 73
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4.1 Campanhas por reservatório . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 64





LISTA DE ABREVIATURAS E SIGLAS

MA – Microarranjo, Microarray
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1 INTRODUÇÃO

Uma das conseqüências da crescente preocupação mundial com o meio ambiente é o au-

mento acentuado do volume de dados dispońıveis para a comunidade cient́ıfica. Alguns

pesquisadores já se referem a este fenômeno recente como “dilúvio de dados” (HEY; TRE-

FETHEN, 2003). Trata-se naturalmente de um fenômeno positivo, mas que tem gerado

uma crescente demanda por ferramentas computacionais para análise e extração de co-

nhecimento de bancos de dados cada vez maiores e mais complexos. Por exemplo, na

Europa, os satélites da Agência Espacial Européia (ESA) geram atualmente por volta de

100 Gigabytes por dia de dados (HEY; TREFETHEN, 2003). Apenas no European Centre

for Medium Range Weather Forecasting (ECMWF), no Reino Unido, aproximadamente

4 milhões de campos meteorológicos são adicionados diariamente ao seu banco de dados.

Este padrão é similar nos EUA, onde estima-se que em 2007 serão produzidos 15 Petabytes

de dados.

Uma das áreas pioneiras no tratamento de grandes volumes de dados é a Bioinformática. O

genoma humano, por exemplo, contém por volta de 3.2 Gigabases ou, aproximadamente,

um Gigabyte de informação. Se considerarmos as 100 mil protéınas e os 32 milhões de

aminoácidos expressos pelo genoma humado, esta quantidade de informação cresce para

200 Gigabytes. E se incluirmos as medidas de difração de raio X da estrutura destas macro-

moléculas, o volume de dados expande-se e atinge rapidamente a casa dos Petabytes

(HEY; TREFETHEN, 2003). Por este motivo, desde os seus primórdios a Bioinformática

desenvolveu técnicas computacionais eficazes para a análise de grandes volumes de dados

(AMARATUNGA; CABRERA, 2004). Na biologia molecular experimental, por exemplo, os

Microarranjos (ou Microarrays - MA) de DNA são hoje em dia uma das tecnologias chave

em estudos genômicos. Os MA permitem um monitoramento dos ńıveis de expressão de

milhares de genes simultaneamente. Através da análise destes dados é posśıvel agrupar os

genes com base nas semelhanças existentes entre os seus perfis de expressão nas diversas

condições analisadas. Esta abordagem tem sido utilizada por exemplo, para diagnosticar

e classificar tumores em subgrupos relevantes, assim como para identificar marcadores

moleculares que permitam predizer a evolução cĺınica ou a resposta à quimioterapia em

novos pacientes diagnosticados com câncer (AMARATUNGA; CABRERA, 2004).

Este trabalho insere-se no contexto acima delineado, e tem por objetivo demonstrar que

é posśıvel transpor técnicas computacionais que são utilizadas atualmente na bioinformá-

tica, em particular na análise de experimentos de MA, para a área ambiental. Para isso

o pacote BRB-ArrayTools (SIMON; LAM, 2006) foi adaptado e aplicado ao estudo de dois

problemas ambientalmente relevantes em climatologia e em limnologia. O pacote BRB-

ArrayTools é uma ferramenta computacional para análise de dados de MA de pacientes
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com câncer. Trata-se de um software livre desenvolvido pelo Biometric National Cancer

Institute, que permite processar, agrupar, classificar e visualizar dados de expressão gênica

de vários experimentos simultaneamente.

Na primeira aplicação realizada neste trabalho foram investigados que os fatores meteo-

rológicos são responsáveis pela grande seca de 2005 na Amazônia. Na segunda, busca-se

identificar quais são as variáveis f́ısico-qúımicas que controlam a emissão de gases de efeito

estufa em reservatórios de hidroelétricas. Em ambas aplicações, grandes volumes de dados,

originários de diferentes fontes, foram organizados como se fossem experimentos de MA e,

em seguida, analisados sem a imposição de restrições a priori. Apesar do foco aqui ser a

transposição da ferramenta computacional para a área ambiental, os resultados das aplica-

ções realizadas são extremamente relevantes e merecem ser destacados como contribuições

desta dissertação.

Esta dissertação organiza-se da seguinte maneira. O Caṕıtulo 2 revisa alguns conceitos

fundamentais em Bioinformática e Biologia Molecular, úteis ao entendimento dos demais

caṕıtulos, além de descrever o pacote computacional BRB-ArrayTools. Os Caṕıtulos 3 e

4 apresentam os resultados das aplicações em Climatologia e Limnologia. As conclusões

desta dissertação e sugestões de trabalhos futuros encontram-se no Caṕıtulo 5.
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2 TÉCNICAS COMPUTACIONAIS DA BIOINFORMÁTICA NA ANÁLISE

DE DADOS

Neste caṕıtulo serão analisadas as técnicas computacionais utilizadas na análise de dados

da biologia molecular, que serão posteriormente empregadas na área ambiental.

2.1 Biologia Molecular

A Biologia Computacional diz respeito à utilização de técnicas e ferramentas de compu-

tação para a resolução de problemas da Biologia. Nesse contexto, a computação pode ser

aplicada na resolução de problemas como comparação de seqüências (de DNA, RNA e

protéınas), montagem de fragmentos de DNA, reconhecimento de genes, identificação e

análise da expressão de genes, e determinação da estrutura de protéınas (BALDI; BRU-

NAK, 2001). Recentemente, Simpson (1999) considerou que enquanto a determinação da

estrutura do DNA foi o coroamento da pesquisa biológica em meados do século XX, a

decifração de seu conteúdo informacional é a grande aventura da entrada do novo milênio.

A biologia molecular retrata o estudo das células e moléculas. Nosso organismo é composto

por diversas células que são definidas como a unidade fundamental dos seres vivos, ou a

menor unidade capaz de manifestar as propriedades de um ser vivo. As células são capazes

de sintetizar seus componentes, de crescer e de se multiplicar. A seguir serão explicados

alguns conceitos biológicos necessários para entender as técnicas de análise de dados de

MA.

2.1.1 Conceitos Fundamentais

De acordo com a organização estrutural, as células são divididas em duas classes: proca-

rióticos (seres unicelulares, por exemplo, bactérias) e eucarióticos (seres vivos complexos,

como os humanos). Elas estão envolvidas numa membrana - chamada membrana celular -

que contém uma substância rica em água, chamada citoplasma. O citoplasma compreende

todo o volume da célula, com exceção do núcleo (DOMANY, 2003).

O núcleo é o cérebro das células eucarióticas e controla todas as suas atividades, repre-

sentando assim o centro de coordenação celular. Todas as células contém a informação

hereditária (genética) codificada em moléculas de ácido desoxirribonucléico (DNA) como

pode-se observar na Figura 2.1 (DOMANY, 2003).

As moléculas de DNA são compostas por dois filamentos complementares enrolados entre

si na forma de uma dupla hélice (Figura 2.2). Cada filamento consiste de uma sequên-

cia linear de bases nitrogenadas conectada a outro filamento por pontes de hidrogênio.
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Figura 2.1 - Estrutura f́ısica da célula

Fonte: www.medonline.com.br/med-ed/med6/gene.gif

Existem quatro tipos de bases nitrogenadas: citosina, guanina, adenina e timina.

Figura 2.2 - Molécula de DNA produzida pelas substâncias qúımicas chamadas nucleot́ıdeos que ocorrem em
pares: adenina (A) com timina (T), e guanina (G) com citosina (C).

As informações genéticas são codificadas na seqüência linear em que a base dos dois

filamentos é ordenada dentro da molécula de DNA. Os segmentos codificados do DNA são

chamados genes. Os genes especificam a estrutura das protéınas que são macromoléculas

responsáveis por realizar todo o trabalho importante num organismo (DOMANY, 2003).

A propriedade mais importante dos genes está no fato de que eles codificam protéınas,

componentes essenciais de todo ser vivo. Os genes dão origem às protéınas em dois passos

(Figura ??). Primeiro, o DNA é transcrito ao ribonucléico mensageiro (mRNA) em um

processo chamado transcrição e depois é transformado em protéınas, em um processo

chamado tradução. A transcrição de DNA é a reprodução de uma fita de DNA em uma

seqüência de RNA complementar. Numa célula caracteŕıstica, cerca de 10.000 a 20.000

genes são expressos simultaneamente. O ńıvel de expressão do gene é um número que
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mede a quantidade de mRNA associado a um gene particular (HAUTANIEMI, 2003). Está

relacionado com a quantidade de protéına que o gene produz. Os principais objetivos

da análise de expressão gênica são revelar padrões presentes na expressão dos genes de

diferentes tecidos (conjuntos de dados compostos por centenas de milhares de medidas,

com padrões de similaridade e dissimilaridade) e apresentar resultados da análise em uma

forma amigável e de fácil compreensão (CARVALHO, 2003).

Figura 2.3 - Origem das protéınas: a informação é copiada, base a base, para uma fita de DNA dentro da
fita do RNA mensageiro (mRNA), e transferida para fora do núcleo (dentro do citoplasma) às
organelas chamadas ribossomos. Aqui o mRNA direciona a montagem do aminoácido que dá
origem à protéına.

O Genoma é o conjunto de genes de uma espécie. É a coleção de todas as formulações

qúımicas das protéınas que um organismo precisa e produz. O genoma humano possui

entre 30.000 e 40.000 genes.

2.1.2 A Tecnologia de Microarranjos

Um dos maiores avanços no estudo do genoma é a utilização de MA de DNA para medir

o ńıvel de expressão de milhares de genes simultaneamente (KRUTOVSKII; NEALE, 2001).

A idéia fundamental é comparar ńıveis de expressão do gene entre duas amostras de

tecidos, uma normal e outra com tumor (HAUTANIEMI, 2003). A tecnologia de MA é um

processo baseado em hibridização que possibilita observar a concentração de mRNA de

uma amostra de células analisando a luminosidade de sinais fluorescentes. Hibridização é o

processo bioqúımico onde duas fitas de ácido nucléico com seqüências complementares se

combinam (DANTAS, 2004). Uma lâmina de MA tem, em cada posição (spot), pedaços de

cDNA (DNA complementar) de um gene que se quer estudar. Uma única lâmina consiste

de um conjunto ordenado de dezenas a centenas de milhares de grupos distintos de milhões
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de moléculas únicas de DNA cujas sequências são conhecidas; cada grupo é fixado a uma

superf́ıcie ŕıgida, normalmente de vidro, numa posição previamente definida.

A metodologia de preparação consiste em:

• cultivam-se células em 2 soluções distintas:

→ uma correspondendo à situação tida como padrão - controle,

→ outra correspondendo à situação a estudar - condição ou teste.

• os ambientes de desenvolvimento das culturas apenas deverão distinguir-se nos

aspectos a serem estudados;

• extrai-se o mRNA das 2 culturas;

• marca-se o mRNA de uma das culturas com corante fluorescente vermelho e a

outra com corante fluorescente verde;

• mistura-se o mRNA das 2 culturas;

• hibridiza-se o microarray de DNA com a mistura do mRNA das 2 culturas.

Como resultado tem-se que em cada ponto do microarray de DNA encontram-se moléculas

de DNA que hibridizam apenas com um dos mRNA´s recolhidos, da cultura de controle

e/ou da cultura condição. A intensidade e cor final da hibridização de cada moléculas

depende do ńıvel de concentração do mRNA recolhido de cada uma das culturas. Esta

intensidade pode ser verificada por análise da radiação fluorescente verde e vermelho que

se encontra associado a cada uma das culturas (DANTAS, 2004).

A Figura 2.4 ilustra a hibridização de um MA com duas amostras de mRNA, cada uma

marcada com um corante fluorescente que emite luz em comprimentos de onda diferentes;

em geral coloração verde e coloração vermelha. A partir das regras de pareamento de bases

de Watson-Crick, o mRNA marcado (em solução) hibridiza com o cDNA correspondente

depositado no MA. Neste processo de hibridização, ocorre um pareamento das moléculas

complementares, a partir do qual em cada um dos “spots” da lâmina, que referencia um

certo gene, tem-se as proporções de mRNA nas duas amostras testadas. Dessa forma

a intensidade de fluorescência em cada spot “aceso” está relacionada à abundância do
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respectivo mRNA na solução. Ou seja, os spots da lâmina que contêm genes mais expressos

na amostra marcada com o corante cy3 devem aparecer na imagem como ćırculos verdes

intensos; caso contenham genes mais expressos na amostra com cy5, aparecerão como

ćırculos vermelhos; se a expressão for a mesma, devem aparecer amarelos. Em seguida, a

lâmina é digitalizada (KRUTOVSKII; NEALE, 2001).

Figura 2.4 - Construção de Microarray.

Expressão gênica é o processo que envolve a conversão da informação contida nos genes

em protéına. Sua análise fornece informações importantes sobre as funções de uma célula

(SOUTO et al., 2004). Experimentos de microarranjos de DNA estão sendo usados para

melhorar a classificação de diagnóstico de doenças, em especial o câncer, seu tratamento

e desenvolvimento de novas terapias.

2.2 Técnicas de Agrupamento e Classificação

A grande quantidade de dados armazenada, cria a necessidade de se ter técnicas que

permitam a sua automatização e análise de forma inteligente. As técnicas que buscam

transformar os dados armazenados em conhecimento desempenham tarefas de classificação

e agrupamento dos dados, ou ainda, de descoberta de regras de associação entre eles.

Em um contexto mais geral, as técnicas de agrupamento e classificação objetivam realizar
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uma separação ótima entre objetos de uma coleção, permitindo a descoberta de novos

padrões, previamente desconhecidos. O resultado da segmentação, independentemente da

ferramenta utilizada, pode ser interpretado eficientemente por um especialista na área de

origem dos dados sob análise (ANDRADE, 2004). A facilidade de visualização, resultante

do agrupamento, favorece a análise.

Dentre os métodos capazes de fazer a classificação, podem-se citar as populares árvores de

decisão, as máquinas de suporte de vetores (Support Vector Machines, SVM), os métodos

estat́ısticos, as redes neurais, os algoritmos genéticos e as meta-heuŕısticas de uma forma

geral; estas técnicas vêm sendo amplamente exploradas na literatura (STEINER et al., 2006).

Estudos de técnicas de classificação têm conduzido a modelos matemáticos abstratos,

que fornecem a base teórica para o modelo classificador. O problema de classificação é

basicamente o de particionar o espaço de caracteŕıstica em regiões. Mas nem sempre isto

é posśıvel, e consequentemente o problema de classificação passa a ser um problema de

decisão estat́ıstica. Duda e Hart (1973) estabelecem algumas técnicas de classificação à

teoria estat́ıstica, dentre elas: problemas de classificação em termos de teoria de decisão;

classificação parametrizada e o estudo de caminhos do uso de amostras para determinar

o classificador diretamente; técnicas de treinamento não supervisionado e classificação.

Métodos de agrupamento e classificação têm sido usados numa grande variedade de dis-

ciplinas cient́ıficas e de engenharia que incluem: reconhecimento de padrões, teoria do

conhecimento, astrof́ısica, imagens médicas e processamento de dados, como análise de

dados de satélites (BLATT et al., 1997). O objetivo é particionar os dados de acordo com

suas caracteŕısticas naturais presentes. As técnicas de agrupamento podem ser divididos

em duas classes: supervisionada e não supervisionada. No agrupamento supervisionado,

vetores são classificados em relação a um vetor de referência conhecido. No agrupamento

não supervisionado, não existe vetor de referência a ser relacionado.

Usualmente, as técnicas de agrupamento são aplicadas sobre grandes conjuntos de dados

de modo não supervisionado com objetivo de identificar padrões que permitam extrair

algum conhecimento. Os grupos são criados de maneira que padrões em um mesmo agru-

pamento sejam mais similares entre si do que com padrões de um outro agrupamento.

Os padrões são determinados de forma a obter-se homogeneidade dentro dos grupos e

heterogeneidade entre eles. Após os dados serem agrupados, o usuário precisa visualizar

e identificar os agrupamentos (DOMANY, 2003).

Na área médica, técnicas de agrupamento e classificação são aplicadas em dados de MA

com o objetivo de reduzir a dimensão do dado e fornecer uma visualização de um experi-
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mento complexo. Através da análise destes dados é posśıvel agrupar os genes com base nas

semelhanças existentes entre os seus perfis de expressão nas diversas condições analisadas.

Esta abordagem tem sido utilizada para diagnosticar e classificar tumores em subgrupos

relevantes, assim como para identificar marcadores moleculares que permitam predizer a

evolução cĺınica ou a resposta à quimioterapia em novos pacientes diagnosticados com

câncer (HAUTANIEMI, 2003).

Além da área médica, outra área de aplicação das técnicas de agrupamento e classificação

é a de análise de imagens de satélite. Na área agŕıcola, por exemplo, os grupos criados

pelo agrupamento de uma imagem de satélite de uma plantação, permitem elucidar a

distribuição de diferentes atividades agŕıcolas e medir suas produtividades. A contribui-

ção em botânica está em se extrair amostras de vegetação devidamente agrupadas que

facilitam a descrição da ecologia de comunidades de plantas nativas, e indicam áreas para

desenvolvimento agŕıcola ou conservação (ANDRADE, 2004).

Segundo Hanai et al. (2006), existem vários métodos de agrupamento e classificação não

supervisionados para análise de dados de MA: agrupamento hierárquico, k -médias (LIKAS

et al., 2003), mapas auto-organizáveis, dentre outros. Estes têm sido usados para caracte-

rizar os padrões de expressão. No passo inicial do método de agrupamento hierárquico,

cada gene ou amostra constitui um grupo (cluster). Os próximos passos consistem em

agrupar os pares mais próximos de acordo com sua similaridade. O agrupamento é feito

até que todos os genes ou amostras fiquem no mesmo grupo. O mais importante é desco-

brir quais grupos serão unidos em cada ńıvel hierárquico. Esta escolha é feita baseada na

distância entre os grupos. Usualmente, as distâncias métricas utilizadas são a distância

Euclidiana e o coeficiente de correlação. É necessário também escolher o método de con-

catenação (linkage), sendo os mais comuns: o single linkage (menor distância), o complete

linkage (maior distância) e average linkage (distância média). A sáıda do agrupamento

hierárquico é um diagrama bi-dimensional conhecido como dendograma (AMARATUNGA;

CABRERA, 2004; SIMON et al., 2003) conforme ilustrado na Figura 2.5.

Outro importante objetivo no estudo de MA de DNA é a identificação de genes que

são diferentemente expressos entre classes pré-definidas. Esta identificação com funções

desconhecidas pode levar a um melhor entendimento das funções destes genes. Métodos

de comparação de classes são supervisionados pois utilizam a informação de que amostra

pertence a qual classe. A teoria estat́ıstica utilizada permite estimar a probabilidade de

se ver esta diferença tão grande quanto observada. O método mais comumente usado é o

t-estat́ıstico (AMARATUNGA; CABRERA, 2004) que mede a razão da variação de expressão

do gene entre o entre-classes e o interior-classes. O t-estat́ıstico é então convertido para

probabilidade, conhecido como p-value, que representa a probabilidade de se observar em

31



Figura 2.5 - Diagrama bi-dimensional (dendograma).

hipótese nula, um t-estat́ıstico tão grande quanto observado no dado real (AMARATUNGA;

CABRERA, 2004).

Em Eisen et al. (1998), utiliza-se uma técnica de agrupamento hierárquico do tipo average-

linkage na análise de ńıveis de expressão de genes coletados de amostras de soro com evo-

lução temporal (0 à 24hs). Neste método, as relações entre os genes são representadas por

uma árvore onde o comprimento dos galhos reflete o grau de similaridade entre os obje-

tos. Na seqüência, esta árvore é usada para deduzir a história da evolução das seqüências

comparadas.

Uma outra técnica usual de agrupamento e classificação é o mapa auto-organizável (self-

organized map - SOM) ou mapa de Kohonen, que é um algoritmo de agrupamento em

redes neurais (AMARATUNGA; CABRERA, 2004). Este permite uma melhor visualização e

identificação de agrupamentos similares como também da correlação entre as amostras. O

SOM transforma dados de alta dimensão em imagens de uma ou duas dimensões, onde o

agrupamento pode ser identificado. É um algoritmo versátil e a visualização dos resultados

pode ser feita de diferentes maneiras.

Embora vários métodos de agrupamento organizem tabelas (de medidas de expressão de

genes) de forma útil, o resultado desta grande massa de dados fica dif́ıcil de ser assimilada.

É usual combinar métodos de agrupamento com técnicas de representação gráfica do dado

primitivo, apresentando cada ponto com uma cor que, quantitativamente e qualitativa-

mente, reflete as observações do experimento original. O produto final é a representação

gráfica do dado complexo (de expressão do gene) através de uma ordenação estat́ıstica,

permitindo à especialistas (como biólogos) uma assimilação e exploração do dado de uma
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maneira natural intuitiva (EISEN et al., 1998).

Em Khan et al. (2001) é desenvolvido um método de classificação de câncer para defi-

nir categorias de diagnósticos baseado no perfil de expressão dos genes através de MA,

utilizando rede neural artificial. Neste trabalho, também são ranqueado os genes que con-

tribuem para esta classificação, e esses genes definem o menor conjunto que classifica

corretamente as amostra dentro de categorias de diagnóstico. O algoritmo inicia fazendo

uma filtragem dos dados e em seguida, reduz a dimensionalidade por Análise de Com-

ponente Principal (PCA). Com esta camada de entrada, a rede é treinada tendo como

camada de sáıda as categorias de câncer. Os resultados foram satisfatórios e fornecem

uma técnica alternativa para detecção de assinaturas de expressão de genes.

A análise não supervisionada de agrupamento hierárquico também foi utilizada em Ma-

kretsov et al. (2004) para ordenar dados de MA em pacientes com câncer de mama. Esta

análise organiza os casos de acordo com a similaridade ou dissimilaridade dos perfis de

expressão dos genes, deixando os similares mais próximos. Utilizou algoritmos de average

linkage e complete linkage. O resultado do agrupamento foi apresentado utilizando-se o

programa Cluster e a sáıda pode ser visualizada através da interface gráfica TreeView, que

exibe graficamente as conexões em duas dimensões. Cluster e TreeView são programas

livres que podem ser obtidos no site http://rana.lbl.gov/EisenSoftware.htm.

Em resumo, o SOM é muito eficiente tanto no agrupamento quanto na descoberta de cor-

relação entre amostras. Agrupamento hierárquico é útil para obter uma visão completa

do dado obtido (pelo MA). Os resultados do agrupamento devem ser interpretados cui-

dadosamente na tentativa de identificar um caminho regulatório, uma vez que algoritmos

de agrupamento não agrupam genes que são causalmente conectados, e sim com ńıveis de

expressão correlatos (HAUTANIEMI, 2003).

2.3 Pacote BRB-ArrayTools

Nesta dissertação será estudado em detalhes o pacote BRB-ArrayTools versão 3.4.0,

desenvolvido pelo Biometric Research Branch of the Division of Cancer Treatment and

Diagnosis of the National Cancer Institute, sob a direção do Dr. Richard Simon. Trata-se

de um software livre, voltado para análise de dados de MA de DNA, e está dispońıvel

no site http://linus.nci.nih.gov/ brb/download.html, onde diversas informações como do-

cumentação completa e publicações de artigos que incluem resultados feitos pelo software

são fornecidas. É compat́ıvel com versões do Windows 98/2000/NT/XP ou superiores e

projetado para ser usado como um add-in do Excell 2000 ou superior.

BRB-ArrayTools contém utilitários para processar dados de expressão em vários expe-
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rimentos, visualizá-los, agrupá-los, classificá-los, dentre outras funções. O software foi

desenvolvido por estat́ısticos experientes em análise de dados de MA, mas possui uma in-

terface gráfica que facilita a utilização por biólogos. Mais detalhes podem ser encontrados

em Simon e Lam (2006).

• Visão Geral dos Comandos

Será apresentado a seguir uma breve descrição dos comandos do programa BRB-

ArrayTools (SIMON; LAM, 2006) que foram utilizados neste trabalho. Após a

importação dos dados em formato texto ou Excel, o programa faz uma ligação

com bancos de dados genômicos para que as anotações dos genes apareçam nos

relatórios gerados pelos comandos requeridos. Estes dados podem ser seleciona-

dos na opção de filtragem, que fornece também opções para normalização.

Na importação, o arquivo de entrada possui em cada coluna os dados de amostras

onde cada linha representa o ńıvel de expressão gênica. Para a execução dos

comandos é preciso inicialmente que as amostras estejam classificadas, e para

isso é necessário que haja um arquivo com as classes pré-estabelecidas em cada

amostra. O programa conduz as comparações e análise de predição das classes

de acordo com o que foi informado neste arquivo.

Antes de se comparar os valores de expressão dos genes entre as amostras, é

necessário que se faça uma normalização dos dados, pois existe um provável

desequiĺıbrio de intensidade entre as amostras de RNA. O objetivo da norma-

lização é o de ajustar o valor de expressão do gene em todas as amostras tal

que os genes que não são diferentemente expressos tenham valores similares nos

arrays.

Com o projeto pronto, os comandos de análise utilizados neste trabalho

encontram-se resumidos abaixo:

a) Clustering

Cria um cluster dendrogram (agrupamento hierárquico) e um gráfico da

imagem colorida para os genes selecionados (ou todos). Pode-se também

fazer um agrupamento por amostras. A análise de agrupamento pode ser

baseada em todos os genes ou apenas em um sub-grupo espećıfico pré deter-

minado pelo conhecimento das classes. Faz-se também uma interface com

o software Cluster 3.0 e TreeView, produzido pelo grupo Stanford.

b) Multidimensional Scaling of Samples

Produz uma visualização tri-dimensional das amostras. Cada amostra é re-

presentada por um ponto e a distância entre os pontos é proporcional à

34









Figura 4.16 - Agrupamento - Fluxo CO2, interface sedimento-água. Análise feita com as 12 campanhas.

Figura 4.17 - Histograma dos parâmetros relevantes - Fluxo CO2, interface sedimento-água.

De uma maneira geral observando-se os resultados apresentados, conclui-se que o BRB-

ArrayTools apresentou um desempenho satisfatório, digno de ser analisado mais detalha-

damente por limnólogos. Convém lembrar que existe muito rúıdo e lacunas nos dados,
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Figura 4.18 - Agrupamento dos parâmetros em comum nas duas etapas - Fluxo CO2, interface sedimento-
água.

além de uma forte variabilidade interna (removida pelo processo de filtragem pela média),

devido a diferenças de local e horário da medição.

De certa forma a importância da abordagem proposta nesta dissertação é ressaltada pelo

fato de que, até hoje, os diferentes grupos de pesquisa do projeto apenas analisavam seus

próprios dados. Este trabalho reúne todos os dados e faz uma análise global, que até então

não havia sido feita. Para um trabalho futuro, pretende-se considerar o local e hora da

medida na análise. Isto porque as represas são muito grandes, com formas irregulares (ver

Figura 4.19), e as medidas analisadas foram colhidas nos mais diversos pontos.

Figura 4.19 - Imagem da Represa Manso.
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5 CONCLUSÃO

Uma das conseqüências da crescente preocupação mundial com o meio ambiente é o au-

mento acentuado do volume de dados dispońıveis para a comunidade cient́ıfica. Esta dis-

sertação teve por objetivo principal demonstrar a viabilidade do uso de técnicas compu-

tacionais, que são utilizadas atualmente na análise de experimentos de microarranjos de

DNA, na área ambiental. Para este fim, o pacote BRB-ArrayTools (SIMON; LAM, 2006)

foi adaptado, validado e aplicado ao estudo de dois problemas ambientalmente relevantes

em climatologia e em limnologia.

Na primeira aplicação, foram investigados os fatores climáticos responsáveis pela grande

seca de 2005 na Amazônia. Os resultados obtidos indicam que a temperatura da superf́ıcie

do mar na região do Atlântico Tropical Norte tem um impacto direto no regime caudal

do rio Amazonas e alguns de seus afluentes. Outros parâmetros como a temperatura da

superf́ıcie do mar na costa sul brasileira parecem ter um papel relevante e merecem ser

analisadas em detalhe pelos especialistas. Por outro lado, o fenômeno El Niño/La Niña

não foi selecionado uma única vez nas análises realizadas. Estes resultados, de um modo

geral, são corroborados pela literatura especializada. Ressalte-se, no entanto, que pela

primeira vez um volume de dados tão grande é utilizado para analisar o fenômeno da seca

na Amazônia.

Na segunda aplicação, analisou-se o banco de dados do Projeto Balanço de Carbono Fur-

nas com o objetivo de identificar os fatores ambientais relevantes que controlam a emissão

de gases de efeito estufa (GEE) em reservatórios. Os resultados obtidos permitiram a clas-

sificação e o agrupamento das campanhas sem grandes dificuldades, conforme observado

nas figuras geradas, apesar das lacunas e do rúıdo contido nos dados, e ilustram a estreita

correlação entre os processos de geração de metano e dióxido de carbono na coluna d’água

dos reservatórios.

Num sentido mais amplo, os resultados desta dissertação corroboram a conjectura que

está na origem deste trabalho, a saber, de que métodos da bioinformática para o trata-

mento de grandes volumes dados podem ser extremamente úteis na área ambiental. Como

sugestão de trabalhos futuros, propõe-se a completa transposição e adaptação do pacote

BRB-ArrayTools para a área ambiental, com a modificação do jargão t́ıpico da biologia

molecular e a introdução de novas funcionalidades porventura necessárias para as suas

novas aplicações. Mais especificamente, pretende-se, na área climatológica, fazer um es-

tudo sistemático de todas as bacias hidrográficas brasileiras, identificando quais são as

variáveis ambientais mais relevantes para sua hidrologia. No caso da aplicação limnoló-

gica, almeja-se completar o banco de dados com as outras campanhas do Projeto Furnas,
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como Marimbondo, Estreito, Porto Colômbia, Mascarenhas de Moraes e Funil.
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KHAN, J.; WET, J. S.; RINGNéR, M.; SAAL, L. H.; LADANYI, M.;

WESTTERMANN, F.; BERTHOLD, F.; SCHWAB, M.; ANTONESCU, C. R.;

PETERSON, C.; MELTZER, P. S. Classification and diagnostic prediction of cancers

using gene expression profiling and artificial neural networks. Nature Medicine, v. 7,

p. 673–679, 2001. 33

KRUTOVSKII, K. V.; NEALE, D. B. Forest genomics for conserving adaptive

genetic diversity. Rome: Food and Agriculture Organization of the United Nations -

FAO, 2001. Dispońıvel em:
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<http://www.ldeo.columbia.edu/NAO/main.html>. Acesso em: 15 ago. 2007. 48

OSCILLATION, P. T. P. D. The Pacific decadal oscillation. 2000. Dispońıvel em:
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A - Relação de parâmetros analisados no Projeto Climatológico

Amazonas 15◦S a 5◦S - 75◦W a 50◦W

20N40N140W120W - Comp Meridional Vento

20N40N140W120W - Umidade Relativa

20N40N140W120W - Comp Zonal Vento

20N40N140W120W - Temperatura do ar

20N40N140W120W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N140W120W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N140W120W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N140W120W - Movimento Vertical

20N40N140W120W - Altura Geopotencial

20N40N120W100W - Comp Meridional Vento

20N40N120W100W - Umidade Relativa

20N40N120W100W - Comp Zonal Vento

20N40N120W100W - Temperatura do ar

20N40N120W100W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N120W100W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N120W100W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N120W100W - Movimento Vertical

20N40N120W100W - Altura Geopotencial

20N40N100W80W - Comp Meridional Vento

20N40N100W80W - Umidade Relativa

20N40N100W80W - Comp Zonal Vento

20N40N100W80W - Temperatura do ar

20N40N100W80W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N100W80W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N100W80W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N100W80W - Movimento Vertical

20N40N100W80W - Altura Geopotencial

20N40N80W60W - Comp Meridional Vento

20N40N80W60W - Umidade Relativa

20N40N80W60W - Comp Zonal Vento

20N40N80W60W - Temperatura do ar

20N40N80W60W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N80W60W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N80W60W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N80W60W - Movimento Vertical
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20N40N80W60W - Altura Geopotencial

20N40N60W40W - Comp Meridional Vento

20N40N60W40W - Umidade Relativa

20N40N60W40W - Comp Zonal Vento

20N40N60W40W - Temperatura do ar

20N40N60W40W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N60W40W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N60W40W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N60W40W - Movimento Vertical

20N40N60W40W - Altura Geopotencial

20N40N40W20W - Comp Meridional Vento

20N40N40W20W - Umidade Relativa

20N40N40W20W - Comp Zonal Vento

20N40N40W20W - Temperatura do ar

20N40N40W20W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N40W20W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N40W20W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N40W20W - Movimento Vertical

20N40N40W20W - Altura Geopotencial

20N40N20W0W - Comp Meridional Vento

20N40N20W0W - Umidade Relativa

20N40N20W0W - Comp Zonal Vento

20N40N20W0W - Temperatura do ar

20N40N20W0W - Temperatura superf́ıcie mar

20N40N20W0W - Radiação Onda Longa emergente

20N40N20W0W - Pressão red. ńıvel do mar

20N40N20W0W - Movimento Vertical

20N40N20W0W - Altura Geopotencial

0N20N140W120W - Comp Meridional Vento

0N20N140W120W - Umidade Relativa

0N20N140W120W - Comp Zonal Vento

0N20N140W120W - Temperatura do ar

0N20N140W120W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N140W120W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N140W120W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N140W120W - Movimento Vertical

0N20N140W120W - Altura Geopotencial

0N20N120W100W - Comp Meridional Vento
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0N20N120W100W - Umidade Relativa

0N20N120W100W - Comp Zonal Vento

0N20N120W100W - Temperatura do ar

0N20N120W100W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N120W100W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N120W100W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N120W100W - Movimento Vertical

0N20N120W100W - Altura Geopotencial

0N20N100W80W - Comp Meridional Vento

0N20N100W80W - Umidade Relativa

0N20N100W80W - Comp Zonal Vento

0N20N100W80W - Temperatura do ar

0N20N100W80W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N100W80W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N100W80W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N100W80W - Movimento Vertical

0N20N100W80W - Altura Geopotencial

0N20N80W60W - Comp Meridional Vento

0N20N80W60W - Umidade Relativa

0N20N80W60W - Comp Zonal Vento

0N20N80W60W - Temperatura do ar

0N20N80W60W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N80W60W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N80W60W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N80W60W - Movimento Vertical

0N20N80W60W - Altura Geopotencial

0N20N60W40W - Comp Meridional Vento

0N20N60W40W - Umidade Relativa

0N20N60W40W - Comp Zonal Vento

0N20N60W40W - Temperatura do ar

0N20N60W40W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N60W40W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N60W40W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N60W40W - Movimento Vertical

0N20N60W40W - Altura Geopotencial

0N20N40W20W - Comp Meridional Vento

0N20N40W20W - Umidade Relativa

0N20N40W20W - Comp Zonal Vento
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0N20N40W20W - Temperatura do ar

0N20N40W20W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N40W20W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N40W20W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N40W20W - Movimento Vertical

0N20N40W20W - Altura Geopotencial

0N20N20W0W - Comp Meridional Vento

0N20N20W0W - Umidade Relativa

0N20N20W0W - Comp Zonal Vento

0N20N20W0W - Temperatura do ar

0N20N20W0W - Temperatura superf́ıcie mar

0N20N20W0W - Radiação Onda Longa emergente

0N20N20W0W - Pressão red. ńıvel do mar

0N20N20W0W - Movimento Vertical

0N20N20W0W - Altura Geopotencial

20S0S140W120W - Comp Meridional Vento

20S0S140W120W - Umidade Relativa

20S0S140W120W - Comp Zonal Vento

20S0S140W120W - Temperatura do ar

20S0S140W120W - Temperatura superf́ıcie mar

20S0S140W120W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S140W120W - Pressão red. ńıvel do mar

20S0S140W120W - Movimento Vertical

20S0S140W120W - Altura Geopotencial

20S0S120W100W - Comp Meridional Vento

20S0S120W100W - Umidade Relativa

20S0S120W100W - Comp Zonal Vento

20S0S120W100W - Temperatura do ar

20S0S120W100W - Temperatura superf́ıcie mar

20S0S120W100W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S120W100W - Pressão red. ńıvel do mar

20S0S120W100W - Movimento Vertical

20S0S120W100W - Altura Geopotencial

20S0S100W80W - Comp Meridional Vento

20S0S100W80W - Umidade Relativa

20S0S100W80W - Comp Zonal Vento

20S0S100W80W - Temperatura do ar

20S0S100W80W - Temperatura superf́ıcie mar
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20S0S100W80W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S100W80W - Pressão red. ńıvel do mar

20S0S100W80W - Movimento Vertical

20S0S100W80W - Altura Geopotencial

20S0S80W60W - Comp Meridional Vento

20S0S80W60W - Umidade Relativa

20S0S80W60W - Comp Zonal Vento

20S0S80W60W - Temperatura do ar

20S0S80W60W - Temperatura superf́ıcie mar

20S0S80W60W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S80W60W - Pressão

20S0S80W60W - Movimento Vertical

20S0S80W60W - Altura Geopotencial

20S0S60W40W - Comp Meridional Vento

20S0S60W40W - Umidade Relativa

20S0S60W40W - Comp Zonal Vento

20S0S60W40W - Temperatura do ar

20S0S60W40W - Temperatura superf́ıcie mar

20S0S60W40W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S60W40W - Pressão red. ńıvel do mar

20S0S60W40W - Movimento Vertical

20S0S60W40W - Altura Geopotencial

20S0S40W20W - Comp Meridional Vento

20S0S40W20W - Umidade Relativa

20S0S40W20W - Comp Zonal Vento

20S0S40W20W - Temperatura do ar

20S0S40W20W - Temperatura superf́ıcie mar

20S0S40W20W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S40W20W - Pressão red. ńıvel do mar

20S0S40W20W - Movimento Vertical

20S0S40W20W - Altura Geopotencial

20S0S20W0W - Comp Meridional Vento

20S0S20W0W - Umidade Relativa

20S0S20W0W - Comp Zonal Vento

20S0S20W0W - Temperatura do ar

20S0S20W0W - Temperatura superf́ıcie mar

20S0S20W0W - Radiação Onda Longa emergente

20S0S20W0W - Pressão red. ńıvel do mar
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20S0S20W0W - Movimento Vertical

20S0S20W0W - Altura Geopotencial

40S20S140W120W - Comp Meridional Vento

40S20S140W120W - Umidade Relativa

40S20S140W120W - Comp Zonal Vento

40S20S140W120W - Temperatura do ar

40S20S140W120W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S140W120W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S140W120W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S140W120W - Movimento Vertical

40S20S140W120W - Altura Geopotencial

40S20S120W100W - Comp Meridional Vento

40S20S120W100W - Umidade Relativa

40S20S120W100W - Comp Zonal Vento

40S20S120W100W - Temperatura do ar

40S20S120W100W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S120W100W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S120W100W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S120W100W - Movimento Vertical

40S20S120W100W - Altura Geopotencial

40S20S100W80W - Comp Meridional Vento

40S20S100W80W - Umidade Relativa

40S20S100W80W - Comp Zonal Vento

40S20S100W80W - Temperatura do ar

40S20S100W80W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S100W80W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S100W80W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S100W80W - Movimento Vertical

40S20S100W80W - Altura Geopotencial

40S20S80W60W - Comp Meridional Vento

40S20S80W60W - Umidade Relativa

40S20S80W60W - Comp Zonal Vento

40S20S80W60W - Temperatura do ar

40S20S80W60W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S80W60W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S80W60W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S80W60W - Movimento Vertical

40S20S80W60W - Altura Geopotencial
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40S20S60W40W - Comp Meridional Vento

40S20S60W40W - Umidade Relativa

40S20S60W40W - Comp Zonal Vento

40S20S60W40W - Temperatura do ar

40S20S60W40W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S60W40W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S60W40W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S60W40W - Movimento Vertical

40S20S60W40W - Altura Geopotencial

40S20S40W20W - Comp Meridional Vento

40S20S40W20W - Umidade Relativa

40S20S40W20W - Comp Zonal Vento

40S20S40W20W - Temperatura do ar

40S20S40W20W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S40W20W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S40W20W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S40W20W - Movimento Vertical

40S20S40W20W - Altura Geopotencial

40S20S20W0W - Comp Meridional Vento

40S20S20W0W - Umidade Relativa

40S20S20W0W - Comp Zonal Vento

40S20S20W0W - Temperatura do ar

40S20S20W0W - Temperatura superf́ıcie mar

40S20S20W0W - Radiação Onda Longa emergente

40S20S20W0W - Pressão red. ńıvel do mar

40S20S20W0W - Movimento Vertical

40S20S20W0W - Altura Geopotencial

Humaitá

Manicoré

Óbidos

SOI

Wind - 200 millibar Zonal Winds Equator (165◦W-110◦W)

PDO

NAO-update

sst - Atl N (5-20N, 60-30W)

sst - Atl S (0-20S, 30W-10E)

sst - Global Tropics (10S-10N, 0-360)

slp 0N20N120W100W (-) 20S0S120W100W
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sst 0N20N120W100W (-) 20S0S120W100W

slp 0N20N100W80W (-) 20S0S100W80W

sst 0N20N100W80W (-) 20S0S100W80W

12S3N77O65O - Precipitação

ı́ndice integrado (Humaitá Manicoré Óbidos)

Os parâmetros estão explicados no caṕıtulo 3, exceto as diferenças entre slp (pressão

reduzida ao ńıvel do mar) e sst. Estes representam a diferença entre os ı́ndices: Pressão

reduzida ao ńıvel do mar, e Temperatura da superf́ıcie mar nas coordenadas indicadas. O

último parâmetro, ı́ndice integrado (Humaitá Manicoré Óbidos), representa uma média

entre as vazões dos rios próximos aos munićıpios citados.
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B - Relação de parâmetros analisados no Projeto Carbono Furnas

• Universidade Federal de Juiz de Fora - UFJF

Medidas são feitas na coluna d’água.

AbioticoColAgua DIC (mg/L) - quantidade de Carbono Inorgânico Dissolvido

em forma de estrutura não viva medido na coluna dágua.

AbioticoColAgua NT (mM) - quantidade de Nitrogênio Total em forma de

estrutura não viva medido na coluna dágua.

AbioticoColAgua PT (mM) - quantidade de Fósforo Total em forma de

estrutura não viva medido na coluna dágua.

AbioticoSuperficie DIC (mg/L) - quantidade de Carbono Inorgânico Dissolvido

em forma de estrutura não viva medido na superf́ıcie.

AbioticoSuperficie NT (mM) - quantidade de Nitrogênio Total em forma de

estrutura não viva medido na superf́ıcie.

AbioticoSuperficie PT (mM) - quantidade de Fósforo Total em forma de

estrutura não viva medido na superf́ıcie.

BioticoColAgua - DOC (mg/L) - quantidade de Carbono Orgânico Dissolvido

em forma de estrutura viva medido na coluna dágua.

BioticoColAgua - TOC (mg/L) - quantidade de Carbono Orgânico Total em

forma de estrutura viva medido na coluna dágua.

BioticoColAgua POC (mg/L) - - quantidade de Carbono Orgânico Particulado

em forma de estrutura viva medido na coluna dágua.

BioticoColAgua - Densidade Bactéria (106 cels/mL) - quantidade de Bactéria

na coluna dágua em forma viva.

BioticoColAgua - Biomassa Bactéria (ugC/L)

BioticoColAgua - Clorofila A (ugC/L) - quantidade de microorganismos vegetais

na água.

BioticoColAgua - Biomassa Carbono Total Fito (ugC/L) - quantidade de

Carbono Total (orgânico e inorgânico) presente nos organismos fitoplancteanos.

BioticoColAgua - Densidade Total Fito (ind/mL) - quantidade de fitoplâncton

na coluna dágua.

BioticoColAgua - Biomassa Zoo (ugC/L)

BioticoColAgua - Densidade Total Zoo (ind/L)

BioticoSuperficie - DOC (mg/L)

BioticoSuperficie - TOC (mg/L)

BioticoSuperficie POC (mg/L)

BioticoSuperficie - Densidade Bacteria (106 cels/mL)
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BioticoSuperficie - Biomassa Bactéria (ugC/L)

BioticoSuperficie - Clorofila A (ugC/L)

BioticoSuperficie - Biomassa Carbono Total Fito (ugC/L)

BioticoSuperficie - Densidade Total Fito (ind/mL)

BioticoSuperficie - Biomassa Zoo (ugC/L)

BioticoSuperficie - Densidade Total Zoo (ind/L)

Fluxo Carbono - Producao Fitoplanctonica (mgC/m2/d) - o quanto de carbono

o fitoplancton tirou do meio e transformou em biomassa.

Fluxo Carbono - Carbono Orgânico Excretado (mgC/m2/d) - quantidade de

Carbono Organico excretado.

Fluxo Carbono - Respiração Fito (mgC/m2/d)

Fluxo Carbono - Produção Bacteriana (mgC/m2/d) - o quanto de carbono a

população bacteriana tirou do meio e transformou em biomassa.

Fluxo Carbono - RespiraCAo Bacteriana (mgC/m2/d) - o quanto é emitido de

Carbono para o meio (feita a noite).

Fluxo Carbono - Taxa de sedimentação (g/m2/d)

MedCpoColAgua - Temp. da Agua - temperatura da água na coluna dágua

medida em 0C.

MedCpoColAgua - DO (mg/L) - quantidade de Oxigênio Dissolvido na coluna

dágua.

MedCpoColAgua - Secchi (m) - mede transparência da água. Trata-se de uma

medida de turbidez mais clássica.

MedCpoColAgua - Ph - quantidade de PH na coluna dágua.

MedCpoColAgua - Turbidez (NTU) - o quanto a água está clara ou escura. A

turbidez mostra o quanto a luz pode penetrar.

MedCpoColAgua - Cond. (uS/cm) - Condutividade. Mede o quanto de sais está

dissolvido na água.

MedCpoColAgua - Material em suspensao (mg/L) - mede o quanto de matéria,

por exemplo poeira, folhas,... , está suspensa na água.

MedCpoColAgua - Intensidade Luminosa (uM/cm2/s)

MedCpoSuperficie - Temp. da Agua

MedCpoSuperficie - DO (mg/L)

MedCpoSuperficie - Secchi (m)

MedCpoSuperficie - Ph - quantidade de PH na coluna dágua.

MedCpoSuperficie - Turbidez (NTU) - o quanto a água está clara ou escura.

MedCpoSuperficie - Cond. (uS/cm)

MedCpoSuperficie - Material em suspensao (mg/L)
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• Instituto Internacional de Ecologia - IIE

Medidas são feitas no sedimento.

Horiba-Sedimento - pH

Horiba-Sedimento - Cond. (uS/cm)

Horiba-Sedimento - DO (mg/L)

Horiba-Sedimento - Temp. da água ( C)

Horiba-Sedimento - TDS (g/L)

Horiba-Sedimento - Potencial REDOX (mV)

Horiba-Sedimento - Turbidez (NTU)

Conc. Gas Agua - CH4 (mM)

Conc. Gas Agua - CO2 (mM)

VarFisicQuimAgua -F- = quantidade de flúor.

VarFisicQuimAgua Cl- = quantidade de Cloro.

VarFisicQuimAgua N-NO2- = quantidade de Nitrogênio em forma de Nitrato.

VarFisicQuimAgua Br = quantidade de Bromo.

VarFisicQuimAgua N-NO3- = quantidade de Nitrogênio na forma de Nitrito.

VarFisicQuimAgua P-PO43- = quantidade de fósforo na forma de perclorato.

VarFisicQuimAgua SSO43 -

VarFisicQuimAgua S-SO42- =

VarFisicQuimAgua Na = quantidade de Sódio.

VarFisicQuimAgua N-NH4 = quantidade de nitrogênio na forma de sulfato de

amônia.

VarFisicQuimAgua K = quantidade de potássio.

VarFisicQuimAgua Mg = quantidade de Magnésio.

VarFisicQuimAgua Ca = quantidade de Cálcio.

VarFisicQuimAgua Clorofila = quantidade de Clorofila.

VarFisicQuimAgua Feofitina =

VarFisicQuimAgua Secchi =

CH4 (mmol/m2)

CO2(mmol/m2)

Fluxo CH4 (mmol/m2/dia)

Fluxo CO2 (mmol/m2/dia)

Materia Organica Sedimento (mg/m2)

Nitrogenio Total Kjeldahl (mg/m2) - O Nitrogênio Kjeldahl é a soma dos

nitrogênios orgânico e amoniacal. Ambas as formas estão presentes em detritos

de nitrogênio orgânico oriundos de atividades biológicas naturais. O nitrogênio
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Kjeldahl total pode contribuir para a completa abundância de nutrientes na

água e sua eutrofização. Os nitrogênios amoniacal e orgânico são importantes

para avaliar o nitrogênio dispońıvel para as atividades biológicas. A concentra-

ção de Nitrogênio Kjeldahl Total em rios que não são influenciados pelo excesso

de insumos orgânicos variam de 1 a 0,5 mg/L.

P - Fosforo total (mg/m2)

Carbono total (mg/m2)

Acetato (mg/m2)

Nitrito (µg −N/m2)

Nitrato (µg −N/m2)

Sulfato (mg-S/m2)

Amônio (mg-S/m2)

Secchi (m)

Temp agua acima interf Sedim-agua

Potencial REDOX da agua acima interf Sedim-agua (mV)

Oxigenio Dissolvido na agua acima interf Sedim-agua (mg/L)

Condutividade Eletr agua acima int. sed-agua (µSi/cm)

pH agua acima interf. Sed-agua

• Instituto Alberto Luiz Coimbra de Pós-Graduação e Pesquisa de Engenharia -

COPPE/UFRJ

Medidas são feitras na superf́ıcie.

Bolhas - CO2 (mg/m2/dia)

Bolhas - O2 (mg/m2/dia)

Bolhas - N2 (mg/m2/dia)

Bolhas - CH4 (mg/m2/dia)

Bolhas - N2O (mg/m2/dia)

CamaraSolo - CH4 (mg/m2/dia)

CamaraSolo - CO2 (mg/m2/dia)

CamaraSolo - N2O (mg/m2/dia)

DC (mg/L) - quantidade de Carbono Dissolvido.

DOC (mg/L) - quantidade de Carbono Orgânico Dissolvido.

POC (mg/L) - quantidade de Carbono Orgânico Particulado (reduzido a

part́ıculas).

Difusao - (CH4) (mg/m2/dia) - mede o fluxo de (CH4) por processo difusivo.

Difusao - (CO2) (mg/m2/dia) - mede o fluxo de (CO2) por processo difusivo.
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Difusao - (N2O) (mg/m2/dia) - mede o fluxo de (N2O) por processo difusivo.

Difusao - Temp. do ar (C)

Difusao - Temp. da agua (C)

Difusao - pH

Difusao - Vel. do vento (m/s)

GasesemBolhas - (CO2) (ml) - quantidade de Gás Carbônico aparece na forma

de bolhas no transporte.

GasesemBolhas - (O2) (ml) - quantidade de oxigênio aparece na forma de bolhas

no transporte.

GasesemBolhas - (N2) (ml) - quantidade de Nitrogênio aparece na forma de

bolhas no transporte.

GasesemBolhas - (CH4) (ml) - quantidade de Metano aparece na forma de

bolhas no transporte.

ParamFisicQuim - Temp. do ar (0C)

ParamFisicQuim - Temp. da Agua ( C)

ParamFisicQuim - pH

ParamFisicQuim - Potencial REDOX (mV) Potencial de redução de oxigênio.

ParamFisicQuim - DO (mg/L) - quantidade de Oxigênio Dissolvido.

• Sistema Integrado de Monitoração Ambiental SIMA

Temp. da agua 2m média = temperatura média da água numa profundidade de

2m.

Temp. da agua 5m média = temperatura média da água numa profundidade de

5m.

Temp. da agua 20m média = temperatura média da água numa profundidade

de 20m.

Temp. da agua 40m média = temperatura média da água numa profundidade

de 40m.

Umidade relativa do ar media (%)

Pressao atmosferica media (hPa)

Radiacao incidente media (W/m2)

Radiacao refletida media (W/m2)

Vel. meridional da corrente media (cm/s)

Vel. zonal da corrente media (cm/s)

Temp. da sonda media (C)

Condutividade media (mS/cm)

Porcentagem de DO media (%)
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Conc. de DO media (mg/l)

pH media

Conc. de NH4+ media (mg/l)

Conc. de NO3- media (mg/l)

Turbidez media (NTU)

Clorofila media (ug/l)

Bateria da sonda media (V)

Para um melhor entendimento, seguem algumas explicações fornecidas por

membros do projeto Furnas:

Abiótico = lugar SEM seres vivos.

Biótico = lugar COM seres vivos.

Biomassa = matéria orgânica viva existente em determinado espaço.

Disco de Secchi = dispositivo circular para medir visualmente a transparência

da água.

PH = potencial hidrogeniônico. O valor do pH é um número aproximado entre

0 e 14 que indica se uma solução é ácida (pH < 7), neutra (pH = 7), ou

básica/alcalina (pH > 7).

Fitoplâncton (FITO) = comunidade de plantas marinhas microscópicas, em sua

maioria fotossintetizante, que vive em suspensão na coluna d’água. Absorvem o

dióxido de carbono atmosférico com a fotosśıntese. Apesar de individualmente

microscópico, a clorofila do fitoplâncton tinge coletivamente as águas dos

reservatórios.

Potencial REDOX = Potencial de redução de oxigênio.

Além das medidas acima foi utilizada uma tabela integrada que contém medidas

das diversas entidades, obtida no site http://www.dpi.inpe.br/sima/.
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