Artificial networks

@ Random: for N genes, randomly choose
M pairs (i,j) of genes.

® Barabasi-Albert: start with N, genes
connected with one another. Complete M
intferaction by choosing the interacting
genes with a probability that goes as its
conhnectivity.

Ravasz , Somera, Mongru, Oltvai, Barabasi, Science 297, (2002) 1551.



A matriz de interacoes

® Enumeram-se as proteinas

@ Constréi-se a matriz de interagoes M;
de tal maneira que

M;;=1se i e j interagem
M;;=0 se i e j nao interagem



Objetivos

ncontrar sistemas=> diagonal por
blocos.

Sem blocos, mas com a maior reg Talo)
DOSSIV J sem interagoes.




Estratégias

Associamos uma energia a cada configuragao
da ma’rriZ'

P = Z(,:~— )[4 —6(S;; = Sisn;) = (S = Sii1 ;)

- 5( i,j L,j+1) o 5(5U - Si"-}._l)]

Escolhemos dois rétulos ao acaso, tfrocamos as
proteinas de lugar, reobtemos a matriz e sua
energia.

Se a hova energia € menor a troca é aceita
Caso contrdrio, volta-se a configuragdo inicial
Repete-se o procedimento



Como rotas foram escolhidas? Nao
haveria outras?
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Prod-Saccharomyces
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E agora?

0is objetivos:
iagnostico, andlise funcional
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Distribuigdo de grau de
conectividade




Como os genes sdo adquiridos?

® Aquisigdo aleatoria
® Duplicagdo (seguida de mutagdo):
® p, : probabilidade de que o novo gene seja
aleatorio = receita do Barabasi

@ 1-p, : probabilidade de mutagdo = genes
menos clusterizados e com menor grau de
conectividade te€m mais probabilidade de se
duplicarem
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GNATT: A tool to analyze gene
networks

Considers different databases: NIH/NCBI, KEGG,
EMBL, Sanger, efc.

Deals with different nomenclatures
Constructs partial gene networks
Analyzes expression data

Searches for functional modulii
Identifies different functions
Globally organizes gene networks
Network characterization
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