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RESUMO

Contexto: Dados de interagdes proteina-proteina (PPIs, do inglé€s Protein-protein interactions) em plantas tém
crescido com o desenvolvimento de ferramentas computacionais de predi¢do. Os paises do Mercosul t€m alta
capacidade produtiva, mas a regido ainda enfrenta inseguranca alimentar, e as mudancas climdticas tendem
a agravar esse quadrol!l. Uma das estratégias para enfrentd-lo € inserir em cultivos proteinas de espécies que
resistem naturalmente a seca e ao calor. Para que a nova caracteristica funcione, essas proteinas precisam
interagir com as proteinas da planta que as recebe. Mapear tais interacdes em laboratério, porém, leva tempo,
custa caro e tem escala limitadal?l. Técnicas de Inteligéncia Artificial (IA) vém sendo desenvolvidas para
predizé-las, o que torna a busca por novas interacdes mais rapida e barata. O projeto BRF-PPI retine duas
frentes: um modelo preditivo, aplicado ao banco STRING! para reavaliar a confiabilidade das interagoes
registradas em espécies do clado Viridiplantael’]l, e a camada de aplicacdo que disponibiliza esses resultados.
Lacuna/Problema: O acesso organizado a essas informacdes ainda € um desafio para pesquisadores e
profissionais da drea. Parte das plataformas disponiveis exige familiaridade com ferramentas computacionais,
0 que limita a aplicacdo prética dos dados?l. Bancos de dados de PPIs também apresentam dificuldades
de integracdo, decorrentes do uso de identificadores distintos e de padrdes de anotacdo inconsistentesil.
H4 ainda um segundo problema: conjuntos de dados preditos costumam ser distribuidos como pares de
identificadores e pontuacdes, sem informagdo funcional associada. Nesse formato, avaliar se uma interagio
faz sentido exige consultar cada proteina em outras bases.

Objetivo: Este trabalho desenvolve a camada de aplicacdo do projeto BRF-PPI. Ela disponibiliza as predi¢des
em uma interface de consulta e acrescenta dois recursos que apoiam a interpretagdo dos resultados: a
exploragdo em rede e a anotacdo funcional.

Meétodo: A interface foi construida em Python com o framework Streamlit. Os dados ficam em arquivos
Parquet, um por espécie, identificadas pelo taxon ID do banco STRING. A leitura usa a biblioteca Polars
em modo sob demanda, de forma que apenas as porcoes relevantes de cada arquivo chegam a memdria.
A navegacdo estd organizada em duas abas. A primeira permite consultar os dados em formato de tabela,
com filtros por espécie, identificador e faixa do Score STRING. A segunda exibe a rede de uma proteina:
o usudrio informa um identificador e recebe o grafo de suas interagdes diretas, montado com NetworkX e
desenhado com Plotly. A cor das arestas indica a categoria de confianca e a cor dos nds, o compartimento
subcelular. A anotacdo funcional é obtida do banco UniProtl], espécie por espécie, e retine termos de Gene
Ontologyl®! e localizacdo subcelular com vocabuldrio de onze compartimentos, para que ajuste em uma
escala de cores legivel. As duas abas permitem exportar os resultados em CSV, e a busca oferece ainda o
download em ZIP dos conjuntos completos das espécies selecionadas. Na rede, cada proteina leva a sua
entrada no UniProt por hiperlink. A plataforma estd disponivel em portugués, inglés e espanhol.
Resultados: A plataforma estd operacional e retne 24,6 milhdes de registros distribuidos entre 124 espécies
do clado Viridiplantae. Entre esses registros estdo as mais de 3 milhdes de novas interacdes de altissima
confianga preditas pelo projeto, que ndo constavam nessa categoria no banco original’l; as demais foram
reavaliadas nas categorias de alta e média confianca. Os identificadores do repositério correspondem aos

fAcnpqg TN

Conesiio Neciona!ds Dessrvolv ARAUCARIA

Cientifico e Tecnolégico

CIENCIA, TECNOLOGIA E INOVAGAO PARA O PARANA



mailto:iande@alunos.utfpr.edu.br

CORNELIO

PROCOPIO XXXI Seminério de Iniciacao Cientifica e Tecnolégica
SICITE 0 que significa ser pesquisador(a) no século XXI? Ciéncia, formacdo e transformagdo social.
19 a 23 de outubro de 2026 - UTFPR, Cornélio Procépio, PR

codigos de proteina do banco UniProt, o que permitiu integrar as duas bases sem etapa intermedidria
de mapeamento. Obteve-se assim anotacdo funcional para ao menos metade das proteinas em 103 dessas
espécies. Na aba de rede, o pesquisador consulta uma proteina e vé, para cada parceiro, a confianca atribuida
e o compartimento em que atua. A leitura sob demanda permitiu manter todas essas espécies disponiveis
sem carregar os arquivos completos em memoria.

Conclusdo: O BRF-PPI retine em uma tnica plataforma as interacdes do clado Viridiplantae, organizadas
por categoria de confianca. Com isso, facilita o acesso a esses dados e os aproxima das pesquisas de
melhoramento genético voltadas a cultivos capazes de suportar condi¢des climdticas adversas. Com a
visualizacdo em rede e a anotacdo funcional, o pesquisador ndo vé€ apenas quais proteinas interagem, mas
também onde e com que fung@o atuam, o que ajuda a avaliar se a interacdo faz sentido. Os préximos
passos sdo publicar a plataforma em servidor aberto, disponibilizar os dados para download e testd-la com
pesquisadores da drea. Espera-se assim acelerar o estudo dos mecanismos de interagdo proteica em espécies
ainda pouco caracterizadas.
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