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A incidência da bactéria Pseudomonas syringae nas culturas provoca perdas significativas na produtividade e 
qualidade. Atualmente, há uma enorme quantidade de informações dessa bactéria depositada em bancos de dados 
públicos, como National Center for Biotechnology Information (NCBI). O objetivo do trabalho foi analisar, in 
silico, as sequências proteicas de Pseudomonas syringae quanto à similaridade. Sequências proteicas das 
espécies Pseudomonas syringae (patovares syringae, tomato, oryzae, aesculi, avellanae e glycinea) oriundas do 
GenBank foram utilizadas neste trabalho, totalizando 128.040 sequências. Sob a plataforma Linux, foi utilizado 
o algorítimo blast all against all para a busca de sequencias similares, assim como scripts para a solução de 
problemas biológicos computacionais desenvolvidos em linguagem de programação Perl, selecionando somente 
as sequencias com 80% de similaridade e e-value máximo de 1e-40. Maiores similaridades foram encontradas 
para as proteínas DNA girase , RNA polimerase e transposase, com 152, 114 e 101 sequências, respectivamente. 
Os resultados demonstram que as proteínas envolvidas em atividades associadas ao DNA são altamente 
conservadas. 
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