
LGN232 – Genética Molecular

BANCO DE DADOS BIOLÓGICOS

Aula 11

Maria Carolina Quecine
Departamento de Genética

mquecine@usp.br



1866 Experimentos de Mendel

1871 Descoberta dos ácidos nucléicos

1930 Introdução da palavra genoma

1944 DNA material genético em todos os seres vivos

1951 Primeira proteína (insulina) sequenciada (Fred Sanger)

1953 Dupla hélice do DNA (Watson & Crick)

1960s Elucidação do código genético

1977 Sequenciamento do DNA (Fred Sanger)

1986 Sequenciamento do DNA automatizado

1995 Primeiro genoma de bactéria sequenciado (Haemophilus

influenza)

1998

1999 Primeiro cromossomo humano sequenciado

(cromossomo 22)

2000 Genomas Drosophia / Arabidopsis / Xylella

2001 Genomas humano e camundongo

2003 99% genoma humano

2004 Metagenômica (Environmental genomics)

2005 Sequenciar um  genoma de procarioto por US$1 000.

2007 DNA de James Watson sequenciado

2009 Sequenciar seu próprio genoma por US$ 50 000.



MAS PORQUE EU FAÇO SEQUENCIAMENTO?



Arroz

Arabdopsis

Milho

Soja

Tomate

Poplar Genome Sequenced and Published; 
Model Crop for Biofuels



Total de Projetos no GOLD (domínios da vida)

BACTERIA :
38,872

ARCHAEA:
931

EUKARYA :
9,324

https://gold.jgi-psf.org/statistics

Relevância dos Projetos



MONTAGEM DE GENOMAS

DNA genômico

Fragmentos (enzimas de 
restrição) que serão clonados
e sequenciados

Seqências Contínuas Alinhadas

Sequência Final Consenso



GENE X GENOMA



TTCATACTTGGTTAAGACCTTTACAAGCCGACCAACGTGGTGACAGTGTCGTCCTTTA

CGCACCGAATCCCTTTATCATTGAATTAGTAGAAGAGCGATACTTAGGACGTCTTCGG

ATGGAATCTTGGTCCCGTTGCCTGGAACGTCTTGAAACTGAATTCCCGCCAGAAGATG

TTCATACTTGGTTAAGACCTTTACAAGCCGACCAACGTGGTGACAGTGTCGTCCTTTA

CGCACCGAATCCCTTTATCATATTGAATTAGTAGAAGAGCGATACTTAGGACGTCTTC

GGGAATTGTTATCCTATTTCTCAGGAATACGTGAAGTAGTCCTTGCAATTGGCTCACG

ACCTAAAACAACAGAACTACCCGTACCAGTAGACACTACAGGACGTTTGTCTTCAACA

GTCCCATTTAACGGAAATCTCGACACACACTATAACTTTGATAATTTTGTTGAGGGAC

GAAGCAATCAACTCGCTCGTGCTGCAGCTTGGCAAGCGGCACAGAAACCGGGAGACCG

TACTCACAACCCTCTATTGCTCTATGGTGGGACTGGTTTGGGTAAAACCCATTTAATG

TTTGCTGCAGGTAACGTAATGCGGCAAGTAAACCCAACTTATAAAGTAATGTATCTTC

GTTCGGAACAGTTTTTCAGCGCCATGATAAGAGCGTACAAGATAAAAGTATGGATCAT

AAGGGTAAAACCCATTTAATGTTTGCTGCAGGTAACGTAATGCGGCAAGTAAACCCAA

CTTATAAAGTAATGTATCTTCGTTCGGAACAGTTTTTCAGCGCCATGATAAGAGCGTA

CAAGATAAAAGTATGGATCATAAGGGTAAAACCCATTTAATGTTTGCTGCAGGTAACG

TAATGCGGCAAGTAAACCCAACTTATAAAGTAATGTATCTTCGTTCGGAACAGTTTTT

CAGCGCCATGATAAGAGCGTACAAGATAAAAGTATGGATCATAAAACGTAATGCGGCA

AGTAAACCCAACTTATAAAGTAATGTATCTTCGTTCGGAACAGGGTAAAACCCATTTA

ATGTTTGCTGCAGGTAACGTAATGCGGCAAGTAAACCCAACTTATAAAGTAATGTATC

TTCGTTCGGAACAGTTTTTCAGCGCCATGATAAGAGCGTACAAGATAAAAGTATGGAT

CATAAAACGTAATGCGGCAAGTAAACCCAACTTATAAAGTAATGTATCTTCGTTCGGA

ACAAAAACGTAATGCGGCAAGTAAACCCAACTTATAAAGTAATGTATCTTCGTTCGGA

AC



A evolução da técnica…



ABI 3700 Applied Biosystems - ~150.000 bases/dia

3730 – Applied Biosystems – ~1.000.000 bases/dia



454 – Roche – ~100 M bases/7,5 h

SOLiD – Applied Biosystems –
~3 000 M bases/corrida/ 6 dias (3 bilhões)

Solexa – Illumina – ~2 000 M bases/corrida /6,5 dia (2 bilhões) 



TSMS – Helicos – ~1 000 M bases/hora (1 bilhão = 1Gb)
True Single Molecule Sequencing

QUER SEQUENCIAR SEU GENOMA?



O que fazer com a informação:

1953-2003

Sequenciamento de DNA

Produção de Informações

ABI 3700 Applied Biosystems



BIOINFORMÁTICA

- Bancos de Dados Biológicos

A bioinformática consiste no desenvolvimento de
métodos computacionais, matemáticos e estatísticos
para organizar e analisar informações biológicas em
grande escala e de maneira integrada.

Organização
e Armazenamento

Visualização 
e Análise

- Ferramentas computacionais
- Compreensão do significado biológico



BANCO DE DADOS BIOLÓGICOS

Nucleotídeos :

– International Collaboration
• NCBI(EUA), EMBL(Europa), DDBJ (Japão)

– Organismo-específico 
• http://flybase.org/

• http://poultry.mph.msu.edu/

• http://www.maizegdb.org/

• http://rice.plantbiology.msu.edu/

• http://www.yeastgenome.org/

• http://soybeangenome.siu.edu/

• http://www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/ho
me.shtml

http://flybase.org/
http://poultry.mph.msu.edu/
http://www.maizegdb.org/
http://rice.plantbiology.msu.edu/
http://www.yeastgenome.org/
http://soybeangenome.siu.edu/
http://www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/home.shtml


Sequências de  > 300,000 espécies
genoma completo de  > 1,500 organismos.

Sequenciamento de genomas:

BANCOS DE DADOS MUNDIAIS



Atualizações diárias

Troca de informações

BANCOS DE DADOS MUNDIAIS



National Center for Biotechnology Information (NCBI)

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/



ENTREZ: ferramenta
de busca do banco de 
dados do NCBI

PubMed: artigos
científicos

Taxonomy Browser: classificação 
taxonômica de organismos

FERRAMENTAS



http://academicsreview.org/reviewed-content/genetic-roulette/section-7/part-7-3/

Ocean pout vive em 

regiões polares

http://www.unilever.com/innovation/productinnovations/coolicecreaminnovations/



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/X07506?











– NCBI: Protein database
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)

– UniPRot/Swiss-Prot: (http://www.uniprot.org/)

PROTÉINAS 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
http://www.uniprot.org/


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAB02583.1

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAB02583.1


UniProt Protein knowledgebase

http://www.uniprot.org/



http://www.uniprot.org/uniprot/P04002



• Por sequência de nucleotídeos ou de aminoácidos (proteínas);

• Comparação de sequências a fim de identificar similaridade de
DNA ou proteína para inferir origem, função, filogênia;

• Realiza comparações entre pares de sequências, buscando
regiões com similaridade local;

• Alinhamento local (segmentos) é a base da busca por BLAST;

• Usa algoritmos para gerar alinhamento de sequências;

BUSCA EM BLAST

BLAST: Basic Local Alignment Search Tool



Algoritmos em Blast:

• Não avaliam homologia

• Medem similaridade e identidade de seqüências

A análise de sequências objetiva
encontrar similaridades importantes
que permitam inferir sobre homologia

Exemplos:
Órgãos homólogos – asas de morcego e mãos de humanos (mesma origem)
Órgãos similares – asas de morcego e asas de borboleta (mesma função)

BUSCA EM BLAST



Identidade x Similaridade x Homologia

• Identidade = ocorrência do mesmo nucleotídeo ou
aminoácido na mesma posição nas seqüências alinhadas

• Similaridade = considera combinações próximas e avaliada por
medidas de diferença/igualdade

• Homologia = dividem mesma ancestralidade, com significado
evolutivo

Homologia => conceito central de Evolução

BUSCA EM BLAST



BUSCA EM BLAST



BUSCA EM BLAST



>gi|226347322|gb|FJ830553.1| Anabaena planctonica CENA210 ribulose-1,5-

bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds 

CCGGCGAAATTAAAGGTCACTACCTCAACGTTACCGCTCCTACCTGCGAAGAAATGTTGAAACGGGCTGA 

GTACGCTAAAGAACTCAAAATGCCCATCATCATGCACGACTACCTAACCGCAGGTTTCACCGCTAACACC 

ACATTGGCTCGTTGGTGTCGTGATAACGGTATTTTATTGCACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTAATTG 

ACCGTCAAAAAAATCACGGTATCCACTTCCGCGTATTAGCTAAAGCCCTCCGCTTGTCCGGTGGTGATCA 

CATCCACACTGGTACAGTTGTTGGTAAGTTAGAAGGTGAACGCGGTATTACCATGGGCTTCGTTGACTTA 

TTACGTGAAAACTACGTTGAGCAAGACAAGTCTCGCGGTATTTACTTTACCCAAGATTGGGCGTCTCTAC 

CTGGTGTAATGGCCGTTGCTTCTGGTGGTATCCACGTATGGCATATGCCCGCGTTGGTTGAGATCTTCGG 

TGATGACTCCGTATTACAATTCGGTGGTGGTACACTCGGACATCCTTGGGGTAACGCTCCTGGTGCTACA 

GCTAACCGCGTAGCTCTAAAAGCAGTTGTTCAAGCTCGTAACGAAGGCCGTAACTTAGCTCGTGAAGGTA 

ACGATATTATCCGCGAAGCTGCTAAGTGGTCTCCTGAGTTGGCTGTTGCTTGCGAACTG 

 

 

 

>gi|226347323|gb|ACO50079.1| ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit [Anabaena planctonica CENA210] 

GEIKGHYLNVTAPTCEEMLKRAEYAKELKMPIIMHDYLTAGFTANTTLARWCRDNGILLHIHRAMHAVID 

RQKNHGIHFRVLAKALRLSGGDHIHTGTVVGKLEGERGITMGFVDLLRENYVEQDKSRGIYFTQDWASLP 

GVMAVASGGIHVWHMPALVEIFGDDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGATANRVALKAVVQARNEGRNLAREGN 

DIIREAAKWSPELAVACEL 

Formato FASTA: formato universalmente aceito para se processado

Identificador

BUSCA EM BLAST



BUSCA EM BLAST



BLASTn



BLASTp



• Nossa sequência – query (consulta),

• O resultado da busca em BLAST pode ser um ou mais hits em
sequências-sujeito (subject), ou seja, sequências pertecentes o 
banco,

• Os melhores resultados de escores são relatados,

• usar valor E 

– valor E <0.01 Quanto menor o e-value, mais
significativo o alinhamento!!!

BUSCA EM BLAST



NUCLEOTÍDEOS 

>gi|47933333|gb|AY262820.1| Pinus radiata cellulose synthase (CesA10) 
mRNA, complete cds
GCACGAGGATTTAATCGAACTCGGTAATTGTTATCATCGTGGTGAGGACTAGTGCTT
GATATTTTAGTTTTATTCTCGAAATTTCATAATAGCTTGGGCTTTCTAAAAAGGGGAAT
GGTGGAATGGGTGTGAGAGTGAAGAGGAATGGTATCGAACCACTAAGAAAAGTAG
TCGTGCAAGTATTAGATGGTTGGCTGTGATAGTTGGAAA...

>LINHA DO NOME

MÁXIMA DE 80  CARACTERES POR LINHA

FORMATO FASTA









Colar a sequência que deseja analisar











Barra = Identidade

















PROTEÍNAS 

>gi|47933334|gb|AAQ63935.1| cellulose synthase [Pinus radiata] 

MEARTNTAAGSNKRNVRVSVRDDGELGPKPPQHINSHICQICGEDV

GLAADGEFFVACNECAFPVCRPCYEYEWKDGNQSCPQCKTRYKWH

KGSPQVDGDKEDECADDLDHDFNSTQGNRNEKQQIAEAMLHWQM

AYGRGEDVGPSRSESQELPQLQVPLITNGQAISGELPAGSSEYRRIA

APPTGGGSGKRVHPLPFPDSTQTGQVRA

>LINHA DO NOME

MÁXIMA DE 80  CARACTERES POR LINHA

FORMATO FASTA















VAMOS PRATICAR…
> oqueserá?
CAGTACACTCTCAATGGTTCGCGGCTGGTTCAACATACGCCCAAAGCGGCGTCGTCGACCTGCTAC
CAAGACCTGTATTGGAGAATTCCTCAAACTGGATGTGTTCAGTGTTTGGCCGATCAGTTTTCCAAGC
AGACCATCCTTCGGGATGAATTATGTTGGAAAAGTCACAAAATTGATAGGTGACAGCTGCGTATGA
CGACCAAGGTCGTCCAAGGTATGTTGTGTGCGGTGGAGTTCCATTAAGCCCCAGAATTCTGCATTT
ATTGAATACAAACCTTGTCTGAACTGTAGTAGCCACTTTTTTGAGCCGTGATACTTGAAGATTTTGAT
AATTCATAGTATTAGTTAGGATTCGGAAAAAAAAATCCAGAATGATCAAGTTAAACCTTAGTTCAGG
CTTCAAAAGATGACATGAGAGAAAAAGATATCCAATCATGCAAATTTGACCCACGTGCTAGAGTGG
AGCGGCTTTTTGACTGCAATTTGTGCCTTTTCAAACCAAGCCGTCCCAGGACCACAAATGAAATCT
TCAAGGATGATGGATTTCAGGTTGGAATAGAAAACGAAATTGAATATCTTACTTGGGTAAGCCTAA
ACCACTTACCAACAGTTCCTTGTATCAGGCATTTGTTAAAGTAGGCTCGAGTTGCTTTGATATACAAC
GTATCTTGGTAACTGCTAAAAACGCAGGCTTTGAAGACTGGGTGTTTAGAAGAGACAGCCAAGAT
TTGGGTTATTGAGAAAGAATAGGTTGAATCATCTTTAGGAGAAAGTACAGTATAATTACCCTGTTGT
TCTCCTTCAGCAGTTAAGGCTACTGCTTGAGTATCACTTCCCGAACCGAAAGAATTGATCACGTTAC
TACGTTACGATTTTAAATGGTGTTTTTCGAAAAAAATCCGTCAACGCTGTTATAATATGTAACGAATT
TCTTGTAAACCCAAGGCTCAAACGCCACTCACACATTGCGCATTTCAAAGCTTTCAACGTTTCGCAA
AAATTAGTATCCATTGAAAAGAATTTGTCCAAAACCATAAGTTTTAAGCACTCGTTACGCTTTTTCAG
CATCAAGAAGACGAAGCGCGTTGTAGCCTACCAGGAGCTTTTGGCCCACAACACTGAGCTTTTTG
AATCAGAACCTGTAGAACCCAGGCTCCGAGCCTCTGTGATAAACACCGTATTCCGAACAAAGGATC
GGGTGCTTGGTGAGAATCCTTGAATTAACAACGGCTGGAAAATTTGAGAAAA



VAMOS PRATICAR…
>oqueserá?
MVYGSVGFFPVMATPASRMVQKSKSAMVFWNISSQRSNMNRPTHFDHISMTTPSGERIDRLPAWI
RKYLAAVFLSCPNIFFLKMFYLMIGQACHSGSICLASLCDLLGPSTKISMEKYPSTFGFSGLSTWARNAV
FTITRISSFGFLFNSTFPSGYFNPGSSRKLQRIYRQRSSSYQSFGLRNSDEWVQSLQMIFANQLLFGHDS
GHHGTRLLCFWVSSYKLLLHQSLWLVSDEFSKKYMRRALYISWLVPFFFAGTPEDLMELIDTAHGMGL
TVLLDVVHSHACKNVLDGINMFDGTDHCYFHEGGKGRHDLWDRYVLNNLEWTHQRYYSVSALYSV
VCLIMVIMKFDSYFPIDFSWSSTS



BIBLIOGRAFIA RECOMENDADA



ESTUDO DIRIGIDO

1. O que fazer com uma sequência de DNA?
2. Bancos de dados públicos e internacionais: NCBI, EMBL, DDBJ;
3. Definição de Bioinformática;
4. Análise da sequência no NCBI;
5. Busca de sequências por similaridade;
6. BLAST e Banco de dados de sequências.


