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Construcéo de uma ferramenta web para integracéo rede proteica e transcriptoma

Bruno Barbosa, Fares Zeidan-Chulia, José Luiz Rybarczyk-Filho, José Claudio Fonseca
Moreira

As rotas bioquimicas podem ser consideradas como uma rede de interacdes entre
metabolitos, entre os quais muitos deles sdo proteinas codificadas a partir do genoma.
Assim, o funcionamento de uma célula implica em interagdes que compdem uma rede
complexa. Dados sobre o funcionamento celular em nivel de interagbes proteina-
proteina existem em abundancia e apresentam diferentes origens: podem ser resultados
de experimentos de alto desempenho (high throughput), que geram uma grande
quantidade de informagdo, como técnicas de microarranjo (microarray), ou podem ser o
resultado de alguma pesquisa focada em poucas proteinas ou genes que compdem uma
rede.

Observamos que o genoma funciona na forma de uma rede e, sendo assim, um
modulo de muitos genes medianamente superexpressos ou subexpressos podem causar
um efeito ndo desprezivel. No entanto tal modificacdo poderia ndo ter sido analisada
seguindo o critério de escolher genes com modificacdo no nivel de expressdéo muito
intenso. Uma maneira de contornar essa situagdo é usar um método que considere 0s
niveis de expressdao do genoma completo com a organizacao de genes a partir de uma
rede de interagdo proteica com dados de transcriptoma. E possivel avaliar a nivel global
a expressdo do organismo desejado. A caréncia de ferramentas para analise de
transcriptomas € o nosso motivador. Por isso estamos desenvolvendo uma ferramenta
web baseada num software publicado pelo grupo, intitulado ViaComplex. Este software
tem como objetivo projetar dados de transcricdo génica sobre uma rede de interacdo
proteica e foi implementado utilizando linguagem FORTRAN, que é ideal para
calculos, mas tratando-se de gréficos, é inferior a outras linguagens de programagéo. O
aplicativo web que esta sendo implementado permite maior interacdo do usuario com o
programa. O usuério pode mudar o layout da rede como desejar, 0 que é impossivel na
versdo ViaComplex. Combinando poderosas linguagens de programacéo voltadas para
web como PHP ( PHP: Hypertext Preprocessor ), JavaScript e Java, além de integracéo
com o banco de dados MySQL, é possivel construir uma ferramenta completa e de facil
acesso, bastando que o usuario tenha acesso a internet para utiliza-la.

Foi construido um banco de dados com interagdes proteicas para Homo sapiens.
Essas interagdes foram obtidas no banco de dados STRING. A ferramenta possui uma
colecdo de rotas metabdlicas retiradas do KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes), onde o usuario pode escolher uma ou vérias rotas metabolicas e entdo
selecionar métodos de predicdo e escore minimo para entéo a ferramenta buscar, filtrar
e selecionar os dados que sdo mostrados em forma de rede proteica através do aplicativo
Medusa.

Na atual versdo da ferramenta, estd sendo desenvolvida uma pagina para
construcdo de grafico de modularidade onde o usuario ira escolher um tamanho de
janela, que serd enviado a um programa que devolve coordenadas de um grafico. Este
gréfico serd mostrado para 0 usuario.



