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Atualmente existe uma grande tendéncia para a integragdo de dados com o objetivo
de selecionar genes candidatos relacionados a doencas complexas, como a
Esquizofrenia (EZ). As interagdes dos genes responsaveis pela EZ podem ser
representadas através de redes gé€nicas, com nds e arestas semanticamente definidos.
Meétodos de analise e visualizagdo de redes complexas sdo usados frequentemente como
abordagens de investigagdo em redes gé€nicas. No entanto, os sistemas de andlise e
visualizacao de redes em Biologia apresentam baixos indices de especializa¢do e muitas
representacdes graficas ndo respeitam as convencgdes biologicas. Neste projeto
avaliamos os genes responsaveis pela EZ. Nossa tese € que a comparagdo de anotagdes
dentro de uma ontologia, conhecida como “similaridade semantica” (SS), pode avaliar
como duas entidades sdo relacionadas [Pesquita ef al., 2009]. A SS ¢ basicamente a
distancia entre dois termos ao seu ancestral comum. Este ancestral refere-se ao termo
com maior conteudo informacional (CI), ou seja, mica. Assim SS(gl,g2) = Cl(mica).
Neste caso estudamos o relacionamento entre genes usando termos da Gene Ontology
(GO). As medidas de SS entre genes relacionados a EZ auxiliam a conceitualizagdo de
agrupamentos génicos com fungdes bioldgicas similares. Utilizamos duas medidas de
SS, uma proposta por Resnik [Resnik et al., 1995] e outra proposta por Lin [Lin et al.,
1998]. As medidas de SS sdo calculadas por um software desenvolvido localmente,
como descrito em [Costa-Filho et al., 2010]. Um exemplo de caso de uso para este
software: dada uma lista de genes como dados de entrada, obtemos uma matriz de
distancia usando SS entre todos os genes da lista. Elaboramos uma metodologia de
visualizagdo de agrupamentos génicos utilizando as duas medidas de SS
citadas.Utilizamos da técnica de Multidimensional Scaling (MDS) para a projecdo
bidimensional das medidas de similaridade entre genes, assim podemos visualizar a
distdncia semantica entre os genes da EZ. Acreditamos que esta metodologia pode
auxiliar a avaliag@o entre causa e efeito dos genes em relagao a doengcas como a EZ.
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