
• Voltar ao site do NCBI 
• Atualizar as posições iniciais e finais nos quadrinhos 
• A posição inicial vai no quadrinho ‘from’ e a posição final no ‘to’ (independente se é 

Foward ou Reverse, porque o calculo acima já estabelece o início e fim da sequência) 
• clicar em Update View 

5º passo 



6º passo 
• O site vai gerar uma nova sequência 

com 3.301 bases 
• Esta é a sequência do FT 
• Copiar a sequência da primeira até 

última base 

• Colar a sequência em um arquivo no 
word 

• Revisão -> contar Palavras 

• Verificar se os caracteres dão 3.301 



Colar sequências no bloco 
de notas 

O bloco de notas ficará assim: 

>Nomedogene1|hg19 

ACT..............................................................
............................... (toda a sequência) 

 

>Nomedogene2|hg19 

ACT..............................................................
............................... (toda a sequência) 

 

 

Sempre lembrar de deixar uma linha  em 
branco de intervalo entre o final de uma 
sequência e o início do nome do gene 
seguinte (exemplo imagem ao lado) 

 

• As sequências são formadas com a s 
letras A, C, T e G. 

• Quando tiver um “N” na sequência é 
missing (a base nitrogenada daquela 
posição não foi identificada) 

• Tem que substituir o “N” por “.” 

*Se algum gene tiver o nome com a letra 
N, tomar cuidado para não 
substituir/alterar o nome dos genes 

7º passo 



Gene Sentido Pos. inicial Original Nova pos. inicial Nova pos final 

ABL2 Reverse 60558562 60558262 60561562 

TMEM245 Reverse 98686213 98685913 98689213 

LOC101907107 Reverse 61982951 61982651 61985951 

PEAK1 Reverse 32554681 32554381 32557681 

• No fim, salvar a planilha com essas informações, por 
precaução 



PESQUISAR OS NOMES DOS FATORES 
DE TRANSCRIÇÃO – 8º PASSO 

TFM EXPLORER – WEB BROWSER 

https://bioinfo.lifl.fr/tfm-explorer/tfm-explorer.php 
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No site TFM – Explorer, clicar em web server 



Deixar em branco 

Anexar arquivo .txt 
montado na etapa 

anterior 

Deixar -3000 e +300 



Não alterar 
nada nesta 

parte 

Diminuir o máximo P- value só se 
tiver muitos (?) FT 

Se não, deixar como está 



Na nova página que carrega, tem a 
opção: 
Download results [?]: .... 
Clicar na opção gerada em ‘summary 
in text format’ 
 
Vai carregar uma nova guia com os 
resultados (próximo slide) 



Estão circulados  em 
destaque os nomes dos 

fatores de transcrição 
 

Para cada FT tem a lista 
de genes e as 

informações associadas à 
cada um. 

 
O nome de cada FT e dos 
genes associados à cada 

um serão necessários 
para o próximo passo. 

genes 

genes 



Montar uma planilha no Excel com duas colunas: 
1ª coluna: Nome do fator de transcrição (FT) 
2ª coluna: Nomes dos genes associados ao FT 
Não importa se tiver que repetir os nomes 
- Não colocar cabeçalho na planilha 

genes 

genes 

9º passo 



BINGO 
Obtendo as vias enriquecidas 



Para rodar o BiNGO, precisei ocultar a barra de tarefas do 
computador, ou então não daria para ver a tela toda da análise 

• Clicar com o botão direito na barra de tarefas ou pesquisar 
 

• Configurações da barra de tarefas 
 

• Ativar o modo de ocultar a barra de tarefas da área de trabalho 

Para ocultar a barra de tarefas: 



BiNGO 

Clicar em Apps  BiNGO 

 

Às vezes tem que ocultar a barra de tarefas da 
área de trabalho pra poder visualizar toda a tela 
que aparece 

 

Alterar apenas os parâmetros destacados 

 Colocar algum nome em ‘Cluster name’ 

 Selecionar ‘Paste genes from text’ 

 Colocar os nomes dos FT na caixa de texto 

 Em ‘Select organism/annotation’ colocar 
Bos taurus ou a espécie estudada 

Nessa parte, se não tiver a espécie de interesse, 
colocar  Homo Sapiens + descrição 

 Marcar a opção ‘Save BiNGO data file in’ 

 Browse (pesquisar a pasta para salvar as 
saídas) 

 Clicar em Start BiNGO 



Vai aparecer a tela com os resultados 
dos processos biológicos 



Os resultados do BiNGO serão salvos na pasta no 
formato .bgo 

• Abrir esse arquivo com o 
Notepad++ 
 

• Selecionar os resultados dos 
processos biológicos e passar 
para uma planilha do Excel 



Arquivo Excel 

• Avaliar os processos biológicos (PB) dos FT 

 Selecionar os FT com os PB mais associados à(s) característica(s) avaliada(s) 

 Salvar os FT selecionados em outra planilha 



Dica: 
• No BiNGO também podemos fazer essa mesma análise 

considerando a espécie Homo sapiens ao invés da espécie animal 
estudada, porque geralmente tem mais resultados para humanos 
 

• Neste caso deu apenas um resultado e foi bem específico para as 
características estudadas (Número de oócitos e embriões) 



Dica: se houver dúvida sobre algum processo biológico 

• Este site contém algumas definições para alguns dos processos 
biológicos: 

• Mouse Genome Informatics (MGI): http://www.informatics.jax.org/ 
• Para pesquisar o PB: Search -> Vocabularies -> GO Browser 

http://www.informatics.jax.org/
http://www.informatics.jax.org/
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Ao final desta etapa 

• Fazer revisão bibliográfica dos genes e fatores de 
transcrição: 

 Buscar associação dos genes/FT com as características 
estudas 

 Buscar associação dos genes/FT com os processos 
biológicos das vias enriquecidas 
 
 

• Na planilha do Excel obtida no 9º passo, selecionar 
apenas os conjuntos de genes-FT que se destacaram na 
revisão bibliográfica – descartar os genes/FT não 
relevantes para a pesquisa 



NETWORK ANALYZER 


