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Proteinas trabalham de maneira associada para executar importantes fungdes biologicas nos organismos. Medidas
experimentais da interagdo fisica entre pares de proteinas ja foram obtidas para alguns organismos, permitindo que se
determine a rede de interacdo entre as mesmas. Trabalhos recentes indicam que a analise das caracteristicas
topolégicas destas redes permite determinar proteinas que desempenham um papel mais importante que outras. Neste
trabalho investigamos a levedura Saccharomyces cerevisiae. Para tanto utilizamos o banco de dados BRITE
(Biomolecular Relations in Information Transmition and Expression - www.genome.ad.jp/brite) para obter
informacdes sobre as interacdes fisicas entre algumas proteinas deste organismo. Para a construcéo e visualiza¢do da
rede de interacOes, desenvolvemos um pacote para o software MATHEMATICA. Nesta rede, pontos representam
proteinas e linhas representam interacéo entre duas proteinas. Deletamos o0s pontos da rede um a um, e determinamos
0 numero de pontos removidos da rede quando um dado ponto é excluido, definimos este nimero como dano.
Analisando a distribuicdo do dano observamos que este segue uma lei de poténcia. A maioria das proteinas causam
um dano baixo na rede, enquanto que umas poucas causam um dano alto. Dentre todas as proteinas analisadas
existem as chamadas proteinas essenciais. Proteinas essenciais pertencem ao conjunto de proteinas necessarias para o
organismo para sobreviver. Encontramos correlacdo entre dano e essencialidade. Assim, o dano é uma medida Util da
importancia de uma determinada proteina e pode ser usado na predigdo de proteinas essenciais em outros
organismos. (CNPg, FAPERGS)
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