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Bases de dados experimentais.

® Ensembl (Proteina e e STRING (EMBL)

Genes) (3espécies)
e Uniprot EBI - e Affymetrix
® Entrez NCBI (sondas para
e HUGO microarray)
® SAGE

@ Saccharomyce
cerevisae ® KEGG

) Ecocyc ® Gene On’rology



Biochemical Pathways
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Defini¢oes
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Redes protéicas

® Nodos: proteinas

® |igagoes: i
fisicas




Gene Ontology Database

® Classificagdo dos genes por
@ Processo Bioldgico
¢ Componente Celular
@ Funcdo Molecular

@ Estrutura hierdrquica: termos pais,
filhos, irmdos,...



Como analisar?

Rotas metabdlicas > Baseadas em
funcoes!

Como isolar sistemas? Como ZSTI ar os
2rros flo 1SC men’ro9




Modularidade

® Scale-free

e Modular

Ravasz E. Phys. Rev. E, 67: 026112 (2003)



Distribuigdo de grau de
conectividade
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Rotas de reparo e estabilidade genémica

Modulo p é altamente conectado!
N&o ha mutacdes em p!
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Maodulo p em cancer

Expresséo génica em tumores solidos
X

células normais
(numero e diversidade de transcritos)

SAGE libraries
(number of matched pairs )
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Apoptosis
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1 1 Homo sapiens
I 2 Pan troglodytes
I 3 Macaca mulatta
] Rattus norvegicus
Mus musculus
I 5 Canis familiaris
1 6 Bos taurus
1 7 Monodelphis domestica
1 & Gallus gallus
1 9 Xenopus tropicalis
Takifugu rubripes 12345678 091011121314151617181920
10 Tetraodon nigroviridis Branch
Danio rerio
111 Ciona intestinalis 100
Drosophila melanogaster ' C
12 Anopheles gambiae T 080
Apis mellifera :
113 Caenorhabditis elegans B
Kluyveromyces lactis =040
Saccharomyces cerevisiae  z
Candida glabrata 0.20
Eremothecium gossypii 0.00
14 Debaryomyces hansenii 12345678 91011121314151617 181920
Yarrowia lipolytica
Aspergillus fumigatus Branch
Schizosaccharomyces pombe
Filobasidiella neoformans
Encephalitozoon cuniculi
115 Dictyostelium discoideum
] | Arabidopsis thaliana
Cyanidioschyzon merolae
Plasmodium falciparum
17 Cryptosporidium hominis
4 Thalassiosira pseudonana
118 Giardia lamblia
119 Archaea - 26 Taxa abecde T ghijklmnopagrs
120 Bacteria - 312 Taxa Clade
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Como escolher o conjunto de
proteinas?

® Funcoes?

® Interacgoes?

e Como agrupar?

@ E como estimar o efeito do resto?
® E como explicar a evolugdo?
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