O mapeamento gendmico fornece uma grande quantidade de dados sobre os genes, identificando-os e as proteinas codificadas
por eles. Tais proteinas formam uma rede complexa de interagfes que define a salde e o funcionamento celular. A participacgéo
de algumas proteinas no processo funcional celular é conhecida, mas devido a complexidade da rede, isso ndo é suficiente
para compreender o funcionamento do genoma. Uma andlise estrutural da rede possibilita a identificacgdo de mddulos
constituidos por proteinas altamente interativas entre si, dessa forma isolando subsistemas que sdo mais facilmente estudados.
Tal analise é possivel usando um algoritmo de ordenamento da rede, no qual é criada uma matriz representativa das interagdes
que é reordenada através de técnicas de Monte Carlo, buscando aproximar as proteinas que mais interagem entre si. Esse
processo foi aplicado a rede protéica do genoma de Escherichia coli. Em varios mddulos encontrados, as proteinas participam
das mesmas funcgoes celulares. O objetivo deste trabalho é obter os ordenamentos e comparar resultados de expressao génica
para genomas de células submetidos a diversos tipos de tratamentos, inicialmente para Escherichia coli e futuramente para
outras bactérias. Ao identificar quais sdo os modulos em que a expressdo é mais afetada, esse processo se torna uma
ferramenta de diagndstico de funcionamento celular.



