Com o advento da biologia de sistemas, € crescente a abordagem de processos metabélicos como
resultado das interacBes entre seus agentes, representando-os como redes funcionais génicas, onde os vértices
correspondem aos genes/proteinas e os elos, as relacdes que estes possuem entre si. ModificacBes na estrutura
dos genes podem alterar sua relagdo com os outros componentes da rede, enquanto duplicac@es, transferéncias
horizontais e delecdes tém efeito na insercdo ou exclusdo de vértices da rede, ainda que haja limitagGes
evolutivas favorecendo algumas mudangas e restringindo outras. A capacidade que uma determinada rede possui
de tolerar mudangas em seus componentes ou estrutura ¢ denominada “plasticidade genética”. Estudos de
modificacdes de genes ao longo da evolucéo tém se focado nas alteragGes em nivel de sequéncia, usualmente em
organismos préximos evolutivamente. Utilizando dados de mapeamento genético, disponibilizados para um
nimero cada vez maior de organismos, objetivamos inferir, através da analise da distribuicdo de familias génicas
em espécies ndo necessariamente préximas evolutivamente, o quéo plastica ou conservada é determinada familia
génica. Para tal, analisamos a abundancia e a diversidade de todos os Clusters de Grupos Ortdlogos de
Eucariotos (KOG) presentes no banco de dados STRING, um total de 4850 KOGs, compreendendo 481.421
proteinas de 55 organismos. Propomos um indice que avalia a plasticidade de KOGs baseado na sua abundancia
e diversidade em eucariotos. O Indice de Plasticidade Evolutiva apresentou uma forte correlagio com valores de
distancia evolutiva (de Poisson) entre as proteinas pertencentes a cada KOG. Verificou-se também uma baixa
plasticidade em genes de Saccharomyces cerevisiae e Mus musculus relacionados com letalidade quando
nocauteados. Este indice, portanto, prové informagdes importantes que podem ser relacionadas com a
plasticidade genética, discriminando grupos de genes plasticos e conservados por sua distribuicdo ao longo dos

eucariotos.



