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Extração de informações biológicas de redes a partir de
medidas topológicas

SANTOS, João Paulo Cassucci dos; BRUNO, Odemir Martinez

joao.cassucci@usp.br

O fungo Aspegillus fumigatus é um agente patológico que pode causar infecções no tecido epitelial
pulmonar de pessoas imunocomprometidas, e que tem desenvolvido resistência a fungicidas, aumentando
o risco de crises sanitárias. O projeto tem como objetivo utilizar-se de redes metabólicas a partir de
experimentos de expressão genética do A. fumigatus de modo a predizer novas relações funcionais
entre genes, elucidando melhor a sua resposta metabólica a fungicidas. O banco de dados utilizado
como base para este projeto veio de experimentos de RNA-Seq do fungo selvagem e de mutantes
expostos ao fungicida Caspofungin em diferentes períodos de exposição. As redes metabólicas foram
montadas utilizando-se do método de “Highest Reciprocal Ranking” (1), que baseia-se na correlação
de Pearson para estabelecer arestas entre genes, e extrair possíveis informações biológicas com base
na coexpressão dos genes associados. As redes montadas foram divididas em clusters, que foram
caracterizados como enriquecidos ou não em termos biológicos com base no banco de dados STRING.
Com as redes caracterizadas, foi possível então, utilizar-se de algoritmos desenvolvidos pelo grupo de visão
computacional para obter medidas topológicas das redes que possam diferenciar aquelas que estavam
enriquecidas das não-enriquecidas. Entre estes algoritmos estão o LLNA (Life-Like Network Automata)
(2) e RNN (Random Neural Network) (3), dois métodos capazes de extrair características de redes
complexas que são de difícil caracterização convencionalmente. Estas características foram utilizadas por
algoritmos de inteligência artificial para treinamento e teste de modo a obter um modelo matemático
capaz de predizer se a rede fornece informações biológicas ou é meramente um artifício matemático.
Este modelo será útil na predição de funções biológicas de genes desconhecidos que se relacionam com
genes já caracterizados através do princípio de “guilt-by-association”.

Palavras-chave: Redes complexas. Inteligência artificial. Bioinformática.

Agência de fomento: FAPESP (2022/06218-7)
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