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In the complex world of post-transcriptional regulation, miR-214 is known to control in vitro tumor cell move- ment and survival to anoikis, as well as in vivo malignant cell extravasation from blood vessels and lung metastasis formation. miR-214 has also been found to be highly expressed in human melanomas, and to directly and indirectly regulate several genes involved in tumor progression and in the establishment of dis- tant metastases (Penna et al., 2011). In this work, we exploit a computational pipeline integrating data from multiple online data repositories to identify the presence of transcriptional or post-transcriptional regulatory modules involving miR-214 and a set of 73 previously identified miR-214 regulated genes. We identified 27 putative regulatory modules involving miR-214, NFKB1, SREBPF2, miR-33a and 9 out of the 73 miR-214 modulated genes (ALCAM, POSTN, TFAP2A, ADAM9, NCAM1, SEMA3A, PVRL2, JAG1, EGFR1). As a pre- liminary experimental validation we focused on 9 out of the 27 identified regulatory modules that involve two main players, miR-33a and SREBF2. The results confirm the importance of the predictions obtained with the presented computational approach.



A Computational Study to Identify TP53 and SREBF2 as Regulation Mediators of miR-214 in Melanoma Progression / Politano, GIANFRANCO MICHELE MARIA; Benso, Alfredo; DI CARLO, Stefano; Orso, F.; Savino, Alessandro; Taverna, D.. - ELETTRONICO. - (2014), pp. 49-56. (Intervento presentato al  convegno International Conference on Bioinformatics Models, Methods and Algorithms (BIOINFORMATICS) tenutosi a Eseo, Angers, FR nel 3-6 March, 2014) [10.5220/0004799500490056].
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				Abstract

				In the complex world of post-transcriptional regulation, miR-214 is known to control in vitro tumor cell move- ment and survival to anoikis, as well as in vivo malignant cell extravasation from blood vessels and lung metastasis formation. miR-214 has also been found to be highly expressed in human melanomas, and to directly and indirectly regulate several genes involved in tumor progression and in the establishment of dis- tant metastases (Penna et al., 2011). In this work, we exploit a computational pipeline integrating data from multiple online data repositories to identify the presence of transcriptional or post-transcriptional regulatory modules involving miR-214 and a set of 73 previously identified miR-214 regulated genes. We identified 27 putative regulatory modules involving miR-214, NFKB1, SREBPF2, miR-33a and 9 out of the 73 miR-214 modulated genes (ALCAM, POSTN, TFAP2A, ADAM9, NCAM1, SEMA3A, PVRL2, JAG1, EGFR1). As a pre- liminary experimental validation we focused on 9 out of the 27 identified regulatory modules that involve two main players, miR-33a and SREBF2. The results confirm the importance of the predictions obtained with the presented computational approach.
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					simulazione ASN

					
				

				
					Il report seguente simula gli indicatori relativi alla propria produzione scientifica in relazione alle soglie ASN 2023-2025 del proprio SC/SSD. Si ricorda che il superamento dei valori soglia (almeno 2 su 3) è requisito necessario ma non sufficiente al conseguimento dell'abilitazione.
La simulazione si basa sui dati IRIS e sugli indicatori bibliometrici alla data indicata e non tiene conto di eventuali periodi di congedo obbligatorio, che in sede di domanda ASN danno diritto a incrementi percentuali dei valori. La simulazione può differire dall'esito di un’eventuale domanda ASN sia per errori di catalogazione e/o dati mancanti in IRIS, sia per la variabilità dei dati bibliometrici nel tempo. Si consideri che Anvur calcola i valori degli indicatori all'ultima data utile per la presentazione delle domande.

La presente simulazione è stata realizzata sulla base delle specifiche raccolte sul tavolo ER del Focus Group IRIS coordinato dall’Università di Modena e Reggio Emilia e delle regole riportate nel DM 589/2018 e allegata Tabella A. Cineca, l’Università di Modena e Reggio Emilia e il Focus Group IRIS non si assumono alcuna responsabilità in merito all’uso che il diretto interessato o terzi faranno della simulazione. Si specifica inoltre che la simulazione contiene calcoli effettuati con dati e algoritmi di pubblico dominio e deve quindi essere considerata come un mero ausilio al calcolo svolgibile manualmente o con strumenti equivalenti.
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