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O DNA (também conhecido como codigo da vida de todos os seres) € formado por
quatro bases nitrogenadas, ou nucleotideos: A, T, G e C; que ligam entre si,
formando uma cadeia dupla em forma de hélice e muito grande. Devido ao grande
conteudo de informacbdes codificados nesta estrutura e sua importancia
fundamental na biotecnologia, ela vem sendo estudada exaustivamente nos
ultimos anos. Mas para isso, se faz necessario a utilizagao de varias ferramentas.
Neste trabalho, verificamos as possibilidades de uma ferramenta baseada em
conceitos de redes de ftripletes (trinca de bases ao longo da sequéncia) na
estrutura filogenética de bactérias. Estes tripletes sdo inspirados no tamanho dos
codons, codificadores de aminoacidos, que formam 64 possibilidades (20
aminoacidos em um cdédigo altamente degenerado). Nossa rede possui estes
tripletes como vértices e as conecgdes entre eles ocorre por simples justaposi¢cao
ao longo do genoma. A partir desta rede, mediu-se um Coeficiente de
clusterizagdo, medindo assim o grau de organizagdo que a molécula possui em
nivel de tripletes. Utilizamos a sequéncia gendmica completa de algumas
bactérias para formagdo de uma medida global (usando todo o DNA) e
comparamos com a rede do gene 16S do mesmo organismo.
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