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INTRODUGAO METODOLOGIA

A Biologia de Sistemas € uma area interdisciplinar com um objetivo ambicioso: agregar teoria e dados experimentais de diversos /\/n W Bancos de Dados
UniProt
campos da ciéncia para compreender e manipular os sistemas biologicos. Experimentos de larga escala para genomica, RNA DNA NCBI-NR
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transcriptomica, protedmica (e outros omics) continuam a receber aperfeicoamentos e a expandir os bancos de dados existentes, 3150 ESTs 17414 Modelos

contigs + singlets de Genes
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construindo verdadeiros catalogos de componentes biologicos. Entretanto, um sistema biologico ndo € apenas a soma de suas partes,

por mais estudadas que estas tenham sido, e € necessario agora avancar no sentido de compreender o funcionamento dos sistemas
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como um todo dinamico e altamente complexo. Para atingir este objetivo, a pesquisa em biologia de sistemas organiza-se em quatro 11(1360'\2'605%'2233;3 Anotagao Manual Anotacdo Automatica

etapas: Identificacdo da estrutura (elaboracdo de mapas de metabolismo, regulacdo e sinalizacao), Analise do comportamento

(simulacOes da dinamica do sistema), Controle (compreensao e manipulagao) e Projeto do sistema (Engenharia genética e Biologia MetaCyc

e Pathway Tools | <«€—— | 1136 Vias Metabdlicas
sintética). 7102 Reagdes
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Mapa Metabolico

O diagrama do metabolismo de M. perniciosa gerado pelo PathwayTools continha 356 vias metabdlicas com 1706 reacdes. Apds o Genes, enzimas, co-fatores, reagoes, Gene/Metacyc Ontology,
v compostos, vias, expressao génica Taxonomy
processo de cura, que ira continuar, 0 mapa € composto por 235 vias e 1358 reacOes. A analise comparativa com o mapa de S.
cerevisiae revelou maior nimero de vias de catabolismo de aminoacidos, metabolismo secundario e reagdes de 6xido-reducao, o que BioWarehouse <—J
esta de acordo com o0 modo de vida do organismo. A estrutura implementada e o mapa gerado ja permitem anélises da dindmica do Ferramentas de Lgﬁ]rgtti‘é;a’eﬁzsitggﬁgs’
| N | N Analise e Simulacao Express&o génica,
metabolismo, como por exemplo analise de fluxo e de capacidade metabdlica. Fisiologia etc...
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I — e linguagem de consulta SQL. O processo de cura do mapa € ciclico, utilizando informacao de
g rieenay o o 51 E % ; L“m AL Via 2-ketoglutarate dehydrogenase complex no mapa metabdlico. | | |
R et 3 : [ "L, diversas fontes e resultados de analises computacionais. O padrao de representagdo SBML
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a) trecho do mapa em menor nivel de detalhes. b) esquema da via de ;a o (““ o facilita a utilizagdo de ferramentas e bancos diversos. O trabalho consistiu em reuniao, avaliagao
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degradacao de glicerol .c) viaem maior nivel de detalhes. ) \\/ e implementacdo dos dados e ferramentas necessarios, na etapa de Identificacdo da estrutura
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O mapa metabolico foi de grande importancia para corre¢éo da anotagéo de genes, visualizagao
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