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Com o programa aberto, clicar em File 2 Import = Network from File...
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Pesquisar a planilha que foi salva no 92 passo (agora com genes e FT mais relevantes — apds
revisao bibliografica)
Selecionar o arquivo e clicar em abrir

& Session: New Session
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Vai aparecer a seguinte tela:

Na primeira coluna, clicar na setinha e clicar em Target Node (Alvo)
Na segunda coluna, clicar na setinha e clicar em Source Node (gene original)
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Clicar em Advanced Options...

Preview
Click on a column to edit it. Select All Select Mone
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- Se tiver deixado cabecalho na planilha
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Vai aparecer a seguinte tela com as
interacoes entre genes e FTs
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No préximo passo:
Clicar em Tools = Merge = Networks...

5. Session: New Session
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No proximo passo:
1 — Clicar na opgao disponivel na caixa ‘Available Networks’
2 — Clicar na setinha para a direita para passar para ‘Networks to Merge’
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No proximo passo:

- Clicar em Tools > NetworkAnalyzer = Network Analysis = Analyze Network...

%, Session: Mew Session
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1 — Selecionar ‘Treat the network as undirected’

The network contains only directed edges and they are not paired.

Interpretation

2 - Depois de clicar em OK, vai aparecer uns
— CQ PO N icones pequenos no canto superior direito.

Clicar no quadradinho para ampliar a tela de
I:> < (®) Treat the network as undirected.
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Connected components : 1 3
Metwork density : 0.429
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* Na parte ‘Map Node Size to!’

* Escolher a opcao: ‘NumberofDirectedEdges’
* Selecionar ‘Low values do small sizes’

* Manter as outras como estao

* C(Clic

ar em ‘Apply’
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ai aparecer a seguinte tela
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Se quiser editar as cores para identificar os genes e
fatores de transcricao

Ao clicar nas bolinhas com cada gene ou fator de transcricao, elas ficam
com cor

Para alterar a cor dos genes e fatores de transcri¢ao:

Clicar com o botdo direito em cima da bolinha = Edit = Bypass Style 2>
Set Bypass to Selected Nodes
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Contral Panel * Ox
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Para preencher as cores:

Se quiser todos da mesma cor é so selecionar a cor no primeiro quadrinho (onde esta verde
na imagem. Para preencher um por um:

Clicar na setinha ao lado de ‘Fill Color’ = Ao lado de ‘Column’ selecionar ‘name’ = Ao lado
de ‘Mapping Type’ selecionar ‘Discrete Mapping’

Clicar na segunda coluna (ao lado do nome de cada gene) = Clicar nos 3 pontinhos =
Selecionar a cor (0 mesmo vale para outras alteracdes, ex.: forma = Shape)



e Para mudar a cor de fundo:
e Clicar com o botao direito na imagem
* Edit 2 Bypass Style = Set Bypass to Network

* No menu a esquerda:
 Em ‘Background Paint’ selecionar a cor desejada

File Edit View Select Layout Apps Tools Help
BN
Control Panel

Network Style Select Annotation
MetworkAnalyzer Style: Merged Netwark

Properties -

Def. Byp.

“tE QAQQ

Ox

| | Background Paint
Edge Selection
MNode Selection

Title

Node Edge Network

s Enter search term... 0
bl o L
cay1 \NEBL ZER?
SPACA4 PPIRQK2 CAGTIN
ak-
NCR 1 ) ABEMID
- VIATRK
>REB3L3 £ 2
E8I3 s 2 FMICS
‘-.IJ’JLJ:E FQ‘JH'] }QIR'-‘GEFE
PPIE
. FZR1 , S
ANRINER3S
CACNG3
STAT3 NTN5
F
DDHDA1 NREN1
CBFRA2T3
ATCAY ATP&YCO
TMED2
) Merged Network (aSCNENE @
Table Panel * Ox
¢ D+ @ =/
shared name name Matching. Attribute AverageShortestPathLength ClusteringCoefficient ClosenessCentrality I=Single!
SHD SHD [SHD1 2.61818132 0.0 0.33194444 r..
€ >
Mode Table Edge Table Metwork Table
@ Memory

I micde Ll  Edra Tahle Metaarl Tahla



Figure 3. Gene-transcription
factor (TF) network: Genes
located in the top 10 windows for
305-d milk yield (kg; green circle
nodes) and their associated TF
(yellow octagon nodes). Node
size corresponds to network
analyses (Cytoscape; Shannon et
al., 2003), in which larger nodes
denotes a higher edge density
associated with the number of TF
binding sites. Blue square nodes
show the gene ontology (GO)
biological processes related to TF.

Otto et al. (2020)
https://doi.org/10.3168/jds.2019
-17890
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Consideracoes finais

* Sobre os genes identificados, principalmente
0s que tem processo biologicos relacionados
as caracteristicas estudadas, seria interessante
realizar estudos futuros avaliando a expressao
géenica



