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O projeto consiste em utilizar o processo de ordenamento por energia virtual na lista de correlagdo dos
genes da Arabidopsis thaliana e, a partir dos resultados obtidos, identificar a relag@o entre as propriedades fisicas

da rede com o papel dos genes nas fungdes biologicas conhecidas.

Para isso, parte-se de uma lista que relaciona os genes em pares, com base no fato de que, em alguma
funcdo bioldgica, a ativagdo de um dos genes causa ou implica na ativagdo do outro. A partir dessa lista monta-se
uma matriz quadrada, de tamanho igual ao nimero de genes, onde cada elemento possui valor 1 se os genes
estdo correlacionados, ou valor 0 se os genes ndo estdo correlacionados. A seguir ¢ feito o ordenamento por
energia virtual, que consiste em atribuir a cada elemento uma energia proporcional a sua distdncia da diagonal
principal e ao numero de vizinhos ndo nulos. Usa-se uma dindmica do tipo Monte Carlo para inverter a posi¢ao

de dois genes escolhidos aleatoriamente, com o propo6sito de minimizar a energia total da matriz.

Com a matriz ordenada e proxima do minimo absoluto de energia, comega a analise do sistema. Sdo
feitos os calculos de modularidade, conectividade e clusterizagdo de cada gene da rede e, a partir disso, se espera
encontrar uma relag@o entre esses valores fisicos e a ativagao dos genes nas fungdes bioldgicas, ou seja, se espera

provar que o ordenamento feito anteriormente agrupa os genes de acordo com seu papel nas fungdes biologicas.





