
NETWORK ANALYZER 



Com o programa aberto, clicar em File  Import  Network from File... 



Pesquisar a planilha que foi salva no 9º passo (agora com genes e FT mais relevantes – após 
revisão bibliográfica) 
Selecionar o arquivo e clicar em abrir 



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) 



- Se esta opção estiver selecionada, 
remover a seleção, pois os dados da 
planilha não tem cabeçalho 
- Se tiver deixado cabeçalho na planilha 
no 9º passo, pode deixar essa opção 
marcada 

Depois dar OK nas duas caixas abertas 

Clicar em Advanced Options... 



Vai aparecer a seguinte tela com as 
interações entre genes e FTs 



No próximo passo: 
Clicar em Tools  Merge  Networks... 



No próximo passo: 
1 – Clicar na opção disponível na caixa ‘Available Networks’ 
2 – Clicar na setinha para a direita para passar para ‘Networks to Merge’ 
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3 – Clicar em Advanced Options 
 
Não alterar mais nenhum parâmetro 
 
4 – Clicar em Merge  





No próximo passo: 
- Clicar em Tools  NetworkAnalyzer  Network Analysis  Analyze Network... 



1 – Selecionar ‘Treat the network as undirected’ 

3 - Clicar em Visualize Parameters 

2 - Depois de clicar em OK, vai aparecer uns 
ícones pequenos no canto superior direito. 
Clicar no quadradinho para ampliar a tela de 
resultados 



• Na parte ‘Map Node Size to:’ 
• Escolher a opção: ‘NumberofDirectedEdges’ 
• Selecionar ‘Low values do small sizes’ 
• Manter as outras como estão 
• Clicar em ‘Apply’ 



Vai aparecer a seguinte tela 



Se quiser editar as cores para identificar os genes e 
fatores de transcrição 

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

• Para alterar a cor dos genes e fatores de transcrição: 
• Clicar com o botão direito em cima da bolinha  Edit  Bypass Style  

Set Bypass to Selected Nodes 



Para preencher as cores: 
Se quiser todos da mesma cor é só selecionar a cor no primeiro quadrinho (onde está 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 (o mesmo vale para outras alterações, ex.: forma = Shape) 



• Para mudar a cor de fundo: 
• Clicar com o botão direito na imagem 
• Edit  Bypass Style  Set Bypass to Network 

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



Exemplo: 
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. 
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Considerações finais 

• Sobre os genes identificados, principalmente 
os que tem processo biológicos relacionados 
às características estudadas, seria interessante 
realizar estudos futuros avaliando a expressão 
gênica 


