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Conclusoes
Nossos resultados sugerem que o RAGE e sua rede

apresentam um Iimportante papel fisiolégico por dols
motivos. Primeiro, o fato que seu surgimento ocorreu em
pontos muito antigos da historia da vida. Segundo, que esses
organismos eram seres unicelulares, cuja existéncia nao esta
sujerta aos contextos patologicos pelo quals esta rede fol
descrita, sugerindo fortemente uma funcao fisioldgica ainda
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