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ANnoAacanneGeNnomsas

= Genes localizados = anotamos proteinas

= Projetos transcriptoma —> genes expressos
(diferentes fases)

= Vias bioquimicas (metabolicas) completas e
iIncompletas €< —> ambiente

= Mostrar mapa KEGG




BioInormatica=visaolGeral

POS=0enomica

2 Estudo das proteinas, suas estruturas e funcoes, vias
metabdlicas, desenvolvimento de drogas, mapas de interacao

2 Analise de expressao: DNA->mRNA->proteina

= Capturamos mRNA - facil em eucariotos, pois usamos
oligonucleotideos (DNA com até 20 bp) poli-T que aderem a
cauda poli-A + transcriptase reversa - cDNA

2 Técnicas EST e SAGE

= SAGE: usa fragmentos de cDNA de 10 a 17 nucleots. chamados
de SAGEtags
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POS-UENoOmMICca

Chips de DNA: oligonucleotideos

Microarrays: fragmentos de cDNA

A uma lamina de vidro sdo presos os fragmentos de cDNA’s conhecidos
MRNA’s “hibridam-se” aos oligos no chip

PopulagGes de mRNA’s obtidos de células em diferentes condigoes (ex:
normal vs. cancerosa) sdo jogadas nos chips

Os mRNA’s sdo marcados com corantes fluorescentes, um verde e outro
vermelho

A cor verde ou vermelha em cada spot do chip indica qual gene esta sendo
mais transcrito em cada estado celular

Cor amarela indica que o0 gene € igualmente transcrito
A intensidade da cor indica a intensidade do nivel de expressao
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POS=0enomica

= Nem sempre a quantidade
de mRNA corresponde a de
proteina

2 Analisa-se das proteinas
expressas (projetos
proteoma que sao
experimentais)

2 Cristalografia por raios-X
> RMN

STRUCTURE OF HIV PROTEASE [ble and green ribbons) shows
lopinavir—part of the AIDS drug Kaletra—binding to it. Such protease
inhibitors prevent the virus fram cleaving new viral proteins from

a chain of many such proteins.
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POS=gENnomica

= Modelagem molecular

= Predicao da classe SCOP de
proteinas




A e S el eesish R R
- - > - - -~
BioinormancaE=yisaoi:eral

POS=JENomica

= Dinamica molecular "\ i -

Dinamica
+

= Rede neural

molecular

Sistema
hibrido

= Simulagédo com software GROMACS
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BioInormatica=visaolGeral

HIDYENENC:

2 Usar DNA para
“parentesco’ entre
especies

= Parentesco entre
especies associando
escala temporal 2
filogenia

2 Representacao
atraves de arvores
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2 Usa-se segs. homologas (relacionadas evolutivamente)

> Escolhidas as segs., faz-se o alinhamento multiplo associado a
um metodo de distancia: maxima parsimonia ou maxima
verossimilhanca

Exemplo de medida de distancia: Distancia p = numero de
sitios variaveis entre duas seqs em relacao ao total de sitios
comparados

Maxima parcimonia: a melhor hipotese explicativa € aquela que
requer 0 menor numero de passos, isto € a arvore que possuir o
menor num. de substituicbes € a mais proxima da real

= Na MP né&o ha calculo de distancia
2 O numero de possibilidades de arvores faz com que seja lento
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HIDYENENC:

Maxima verossimilhanca: busca-se uma arvore que maximize a probabilidade dos
dados observados

Busca diferentes topologias e com variagdes nos tamanhos dos ramos

Muito mais lento

A cada rodada do programa uma arvore diferente pode ser gerada

Os ramos e comprimentos mais frequentes s&o utilizados para a construcéo da arvore
Usa-se 0 método estatistico bootstrap que gera conjuntos modificados aleatoriamente
As arvores sao comparadas e as probabilidades indicadas

Software:

Clustal: www.ebi.ac.uk/clustalw

Phylip: http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html

Mega: www.megasoftware.net
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2 Representacao de seqs segmentadas:

2 NCBI usa o padrao Abstract Syntax Notation 1 (ASN.1)

= O modelo é pensado p/ facilitar a descoberta de
conhecimento pela conexao de informagdes que sao
armazenadas separadamente ou pelo processamento
destas informacoes

2 NCBI usa 4 elementos para dados: citagdes
bibliograficas, seqs de DNA, seqs de proteinas e
estruturas tridimensionais




Tipos de citagOes bibliograficas:
2 Artigos cientificos = PubMed Central

2 ldentificador (num. Inteiro)=> PMID (MUID,
MEDLINE)

< Patentes de seqs = contém menos
informacoes

2 Submissao de seqs




O que ha no nome de uma sequéncia?
Classe de objetos do modelo: Seg-id

> Locus: caindo em desuso por conter inf. biologica (3 letras do
nome do organismo e 0 home do gene)

= Num. de acesso: criado por DDBJ/EMBL/GenBank para auxiliar
na identificacdo de uma sequéncia. Nao contém informacao
biologica. 2 letras e 6 digitos, letras estao associadas ao banco
que forneceu a seq. Ex: U - GenBank

= Num. gi: (Genlnfo) identificador Unico p/ segs em muitas fontes,
0S outros acima nao garantem isso, pois as seqgs sao
atualizadas. Todo processamento interno do NCBI é baseado
neste identificador




< |dentificador ACESSO/VERSAO combinados: é
esperado ser o0 melhor identificador. A versao
representa mudancas na seq.

Numeros de acesso em seqs de proteinas:

= também recebem o mesmo tipo de identificador
acesso/versao, mas com 3 letras, 5 digitos € a
Versao
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GENBANKEENBL

GenBank ou EMBL flatfile é uma unidade elementar de inf. nestes bancos. E
o formato para troca de informag&o entre os bancos principais

Exercicio: obter para os genes abaixo, a partir do EMBL e GenBank, a seq. de
nucleotideos e seu tamanho, a seq. de aminoacidos, o id de acesso/verséo, o

id da proteina, o tipo de molécula de onde se obteve a seq., o artigo cientifico
(PDF) e a sua estrutura espacial:

Myosin heavy chain lIx/d (Homo sapiens), Dopachrome tautomerase
precursor (Homo sapiens), cytochrome b (E. coli), telomerase reverse
transcriptase 1 (S. pombe), shikimate dehydrogenase (H. influenza)




