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Microarranjos de DNA vém sendo utilizados para o estudo de expressao génica de um conjunto grande de genes simultaneamente. A técnica
permite a investigacao de padroes de expressao génica, de respostas celulares em detalhe e fornece informacdes sobre funcao e interacao de
genes. Uma vez que possibilita a analise simultanea de centenas de genes, grande quantidade de dados é gerada em cada experimento a partir
desta técnica. Assim, o auxilio computacional para realizar a analise desses dados tornou-se indispensavel. E portanto, para gerenciar e processar
dados de microarranjos de DNA foi desenvolvido o software D-MaPs.
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D-MaPs é um sistema web e esta disponivel no seguinte dominio: http://www.lge.ibi.unicamp.br/d-maps. O software esta estruturado em etapas
para facilitar que usuarios nao familiarizados possam realizar facilmente suas analises. As analises estatisticas sao realizadas com pacotes
especificos do bioconductor (http://www.bioconductor.org/) para R (http://www.r-project.org/), de acordo com os cinco tipos de plataforma
suportados pelo D-MaPs: GeneTAC, ScanArray, Codelink, NimbleGen e Affymetrix. Foram realizadas analises com dados publicados e o D-MaPs se
mostrou eficaz para realizar analises de dados de microarranjos de DNA.






