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doenca é causada por uma mutagdo no gene XPA, tornando Gene Expression Ominibus [www.baderlab.org/ O
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RESULTADOS E DISCUSSAO . Figura 1: Redes inter-
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dentro de um dos clusters obtidos, ha nove genes super- : e 242827 conectores; (B)
expressos que atuam a favor da progresséo do ciclo celular i el T Sub-rede gerada com os
meiético (Cyb-1, Cyb-3, Cgh-1, Mcm-2, Mcm-3, Mcm-4, i 3 e resultaglos das analises de
Mcm-6, Mcm-7 e Plk-1) (Figura 2). Este mesmo cluster : X cgntral@ades, contendo os
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Figura 2: Cluster gerado a partir contendo todos os genes
da analise de clusterizagédo, e A diferencialmente expressos
sendo composto por 1640 noés e oty ity - -y pela comparagdo entre a
79397 conectores. Ao total, essa 3 Ee s - ; linhagem mutante xpa-1 e
sub-rede contém 263 genes SaE S , do tipo selvagem (N2). Ao
super-expressos e 47 sub- bt (IS R total, 634 genes estao
expressos. Dentre os clusters iy I super-expressos (nos
encontrados, esse foi o segundo vermelhos) e 438 sub-
cluster com maior conectividade. expressos (nos azuis).

Em contrapartida, também presencia-se no cluster dois
genes sub-expressos (F55B11.2 e F57F4.4) que podem
ser necessarios para a dindmica do crescimento do verme,
além de genes super-expressos que estdo associados a
um atraso no ciclo celular meiético e na oogénese (p.ex.: A

PUF-3 e CYB-3, neste ultimo caso, apenas quando em CONCLUSAO
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podem ser visualizadas no modelo da Figura 3. mutantes de xpa-1, assim como foi visto em outros estudos, ele se
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expressao de ciclinas. Assim, concluimos que o ciclo celular € uma

Ciclo celular das chaves para os efeitos fenotipicos causados pela deficiéncia no
de células Qdbcitos processo de reparagao de DNAem Xeroderma pigmentosa.
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