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Resumo. O recente desenvolvimento de ensaios moleculares para estudo do
transcriptoma, associados a métodos estatisticos, matemdticos e computa-
cionais, trouxe grandes avancos na compreensdo de sistemas bioldgicos e, mais
especificamente, na modelagem de redes de regulacdo génica, GRNs (Genetic
Regulatory Networks). As GRNs podem auxiliar na identificacdo de elementos-
chave do processo de regulacdo génica, contribuindo, por exemplo, para a com-
preensdo de doencas complexas, bem como na escolha de alvos para o de-
senvolvimento de fdarmacos e testes com medicamentos. Apesar dos sistemas
biologicos estarem em constante mudanca e adaptagdo, grande parte dos da-
dos experimentais de transcriptoma assumem estacionalidade e invaridncia no
tempo. Medidas temporais provém uma importante dimensdo extra aos estu-
dos de causalidade baseados na intuicdo que os eventos passados tém efeitos
de causa nos eventos atuais e futuros e ndo vice-versa. Tais relacoes podem
sugerir dependéncias entre eventos, servindo de base para inferéncia de agoes
regulatorias. De um lado, o processo de modelagem de GRNs envolve difer-
entes etapas, tais como a aquisicdo dos dados de transcriptoma, integracdo de
informagoes disponiveis em bancos de dados bioldgicos, reconstru¢cdo do mod-
elo regulatorio, valida¢do do modelo, visualizacdo e andlises da GRN obtida.
Por outro lado, durante o processo de modelagem, sdo utilizados diversos sis-
temas de software, com diferentes pressupostos de organizagdo e forma dos da-
dos de entrada, fazendo com que todo esse processo seja além de trabalhoso e
fragmentado, passivel de erros. Apresentamos uma proposta de ambiente com-
putacional integrativo por meio de workflow cientifico, proveniéncia e banco de
dados com o propdsito de analisar séries temporais de transcriptoma de eucari-
otos. O modelo de workflow cientifico estd baseado no uso do Taverna como sis-
temas de gerenciador de workfows cientifico (Workflow Management Systems),
o0 PROV-O (Prov Ontology) como modelo de proveniéncia e o Graph Database
como modelo de banco de dados usado no armazenamento das informacoes
biologicas. As informacoes bioldgicas sdo constituidas de dados provenientes
dos repositorios de dados de transcriptoma como GEO (Gene Express Omnibus)
integrado a outras fontes de conhecimento como Jaspar, Kegg e Reactome.



