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Introducao

Interagbes proteina-proteina tém 1mportante atuagao na
execucao de processos biologicos nos organismos. A deteccao
de padrOes nessas interacOes pode auxiliar na obtencdao de

desenho 2D dos mesmos, utilizando esquemas de cores para
diferenciar interacdes e atomos uns dos outros. Uma segunda
representacao envolve a exibicao dos padrodes inseridos em
complexos que os contém, proporcionando uma melhor
nocao da localizacdo espacial na estrutura.

maiores informacoes e detalhes sobre como elas ocorrem. O
ppiGReMLIN]1], usado como referéncia, tem como objetivo a @
deteccao de padroes por meio de uma estratégia baseada em
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mineracao de grafos. Portanto, uma vez descobertos tais (© —

padrOes, se faz necessaria uma maneira de dispor e
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estuda-los de forma mais eficiente e clara.

Objetivos

Padrao representado em forma de grafo. Padrao ao lado destacado no complexo 2VM6 do PDB. Modelagem 3D feita

utilizando a biblioteca NGL.

Estudo da estratégia utilizada no ppiGReMLIN[1], com
énfase nos resultados entregues pela mesma para proposicao
e disponibilizacdao de formas de visualizacdao dos padrodes
tanto de forma isolada como inseridos em complexos
proteicos.

Por se tratar de um trabalho ainda em andamento, outras
formas como tabelas contendo outras informacoes relevantes
deverdo também ser consideradas em fases posteriores do

desenvolvimento.

Material e Métodos

e -1 . Conclusoes
As formas de visualizacao propostas serdo disponibilizadas

por meio de web server, que esta sendo desenvolvido com
linguagens como Python, HTML/CSS e JavaScript. Além
disso, foram escolhidas inicialmente as bibliotecas d3.js e
NGL para desenho de grafos e estruturas moleculares.

Ao fim, espera-se que as visualizacbes escolhidas e
implementadas  contribuam = para  deteccdo = visual
contextualizada dessas estruturas conservadas, auxiliando por
exemplo, no processo de design de peptideos.
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Dado que os padrdes sao representados por grafos bipartidos,
onde 0s nods representam tipos de atomos e as arestas sao as
interacOes entre eles, uma das representacdes escolhidas é o
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