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Neste trabalho utilizamos ferramentas computacionais baseadas em Grafos
para caracterizar sequéncias de DNA. Existem varias formas de fazer
caracterizagao de sequéncias de nucleotideos, mas as ferramentas baseadas
na informagdo obtida somente a partir das sequéncias possuem uma
conotagdo especial no estudo da genbmica evolutiva. Neste trabalho se
explorou a possibilidade de utilizagcado de uma ferramenta baseada em Grafos
para clusterizar sequéncias de DNA bacteriano tendo como objetivo central
separar Genomas de Mycoplasmas de uma mistura de DNA. O trabalho
realizado pelo nosso grupo tem como base a separacdo das sequéncias do
DNA em trincas de nucleotideos de tipo codon (responsaveis pela sintese de
proteinas), sendo dividido em nodos (as trincas de nucleotideos) e as
justaposicdes das trincas na sequéncia (como as ligagdes entre os nodos). O
trabalho € computacional, utilizando-se de Genomas Bacterianos obtidos de
bancos de dados publicos. Os resultados mostram que estas ferramentas
podem representar mais um passo na dire¢gdo de caracterizar as sequéncias
apenas por si mesmas. Os resultados foram comparados com o conteudo GC
(ligagéo entre as bases nitrogenadas Guanina e Citosina) e a periodicidade 3
bp (3 pares de base), de possivel origem evolutiva nos genomas.
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