
Anotação de genomas



Predição de novo de genes 
• Conforme vimos na aula anterior o simples seqüenciamento de 

um genoma de um organismo eucarioto não fornece de modo 
imediato a informação sobre as proteínas que são codificadas 

• O seqüenciamento de moléculas de mRNA, seja via estratégia 
de seqüenciamento de ESTs ou moléculas inteiras, permite 
que haja esta dedução. No entanto normalmente não existem 
seqüências suficientes para a dedução de todos os genes de 
um organismo.

• Devido a isso desenvolveu-se algoritmos para a predição de 
genes a partir da seqüência genomica a partir do 
reconhecimento de padrões de sinalização de splicing e de 
características de seqüências codificadoras para proteínas



Predição de novo de genes 

• Inicio e termino de genes são 
realizados através da busca de 
elementos como TATA-box (inicio de 
transcrição) e sinais de poli-
adenilação (final de transcrição) 



Predição de novo de genes 

Reconhecimento de padrão de splicing- Busca por sítios canônicos de splicing 
determinados a partir de exemplos reais

Além disso busca-se seqüências que possuam um quadro de leitura aberta 
(ORF) compatível com a estrutura do gene
  



Predição de novo de genes 

• Comparação com seqüências de genoma de outros 
organismos relacionados pode ajudar a selecionar regiões 
codificadoras de proteínas. Fatores evolucionários tendem 
a fazer com que regiões codificadoras tenham uma maior 
conservação entre organismos e terceira base do codon 
tende a ser a mais variável.



GeneScan



GeneScan
• Prom- seqüência promotora
• PlyA- sinal de poliadenilação
• Init- exon inicial
• Term- exon terminal
• Intr- exon interno

• P.... –probabilidade do exon 

• Escores:
•  >100- forte; 
• 100-50 modrado; 
• 50-0 fraco; 
• <0 improvavel



GeneScan



Elementos repetitivos
• Conforme visto anteriormente o genoma de organismos eucariotos 

possui uma grande fração  de seu genoma composto de elementos 
repetitivos.

• Elementos repetitivos muitas vezes possuem repetições de padrões e 
por isso não comportam-se como seria esperado para uma seqüência 
randômica 

• Devido ao fato de grande parte destes elementos repetitivos serem 
derivados de elementos de transposição espera-se que alguns deles 
ainda apresentem regiões codificadoras que podem confundir os 
programas de predição de genes

• Por isso antes da predição de genes é necessário realizar uma 
mascaramento da seqüência genomica que retire os elementos 
repetitivos da analise de predição de genes 



Elementos repetitivos

Elementos de transposição podem se 
inserir nos introns de genes.

Como não são essenciais para os 
organismos estes elementos tendem a 
sofrer mutações que trunca sua 
mensagem gerando pequenas ORFs

Algumas destas ORFs podem ser 
confundidas pelo programa de predição de 
genes como sendo exons validos deste 
gene devido ao seu potencial de 
codificação.



Repeat masker

• Ferramenta que compara 
seqüências contra um banco 
de dados pré-existente 
contendo elementos  
repetitivos previamente 
descritos de diversos 
organismos

• Busca também repetições 
simples que consistem na 
repetição continua de 
motivos simples  



Repeat masker

• Sumario mostra os elementos 
detectados bem como o 
numero de bases ocupadas por 
estes elementos 



Repeat masker

• Nova seqüência é fornecida ao 
usuário contendo Ns no lugar das 
bases dos elementos repetitivos.

• Isso permite que programas de 
predição de genes ignorem estas 
bases, mas a informação de 
estrutura deste segmento de DNA 
não é perdida



Anotação de genomas
• Uma vez descrito a seqüência do genoma de um organismo e 

realizada a anotação dos genes presentes  obtemos uma extensa 
lista de potenciais transcritos. Como vimos anteriormente é 
necessário adicionar anotações de função para que esta lista possa 
ser informativa em relação aos diversos processos que estas 
proteínas estão mediando.

• Este tipo de anotação deve fornecer dados que permitam a 
comunidade cientifica (muitas vezes não especializada em 
genomica) realizar buscas de genes de interesse em seus trabalhos 

• Devido ao alto numero de seqüências muitos dos processos devem 
ser automatizados em um primeiro momento, para permitir 
rapidamente com que o banco seja disponibilizado para 
comunidade cientifica realizar suas buscas 



Genome Browser



Anotação de genomas



Anotação de genomas
Apesar deste tipo de anotação fornecer uma função 

inferida do produto gênico, ela apresenta alguns 
problemas:

-nem sempre é obvio para um não-especialista a função exata e 
contexto no qual atua a proteína codificada a partir do nome desta

-Pesquisadores buscando entender processos necessitam primeiro 
realizar uma busca bibliográfica para identificar os genes envolvidos 
em tais processos para então realizar uma busca no banco

-Muitas proteínas possuem nomes que são muito pouco informativos

-O nome dado as proteínas e domínios protéicos não é padronizado, 
sendo que muitas vezes a mesma proteína pode ter diversas 
denominações, o que pode gerar confusões



• Deste modo, a agregação de anotações adicionais que 
indiquem claramente ao pesquisador a função e outros 
atributos do produto proteico é desejável

• Um dos problemas para anotação de genes é que um 
mesmo processo pode ser descrito através de diversos 
termos. (por exemplo, tradução e síntese de proteínas)

• Deste modo surgiram novos métodos de anotação para 
tentar suprir esta deficiência na anotação de genomas

Anotação de genoma



Gene ontology (GO)



Gene ontology (GO)

• Serie de vocabulários controlados que apresenta uma 
relação hierárquica entre si.

• Através do uso deste termos é possível gerar diversas 
descrições do produto de um dado transcrito que podem 
ser buscadas através de palavras chaves ou navegando por 
uma arvore de termos

• Vocabulário descreve fenômenos moleculares e não objetos 
moleculares, não sendo substituto de outras anotações 
mais tradicionais



Gene ontology (GO)

• Dividido em três categorias principais:
Processo biológico- Indica associação a eventos gerados a partir de um ou 

mais conjuntos ordenados de funções moleculares (ex. transporte de 
lipídeos, geração de gametas, quimiotropismo)

Componente celular- Indicaria a possível localização do produto protéico (ex: 
núcleo, reticulo endoplasmático, proteassomo)

Função molecular- descreve atividades que ocorrem a nível molecular (ex: 
transporte de lipídeo acoplado a atividade ATPasica , atividade receptora 
de GABA)



GO Tree browser

O mesmo termo pode derivar de diferentes termos “pais”



Detecção de GOs com 
representação aumentada 

Comparações de dois conjuntos de transcritos 
diferentes (como transcritos expressos em 
tecidos diferentes) podem ser analisados em 
temos da diferença representatividade de termos 
de GO.

Este tipo de comparação busca definir termos de 
GO enriquecidos em determinado conjunto.

Cálculos estatísticos devem ser realizados para 
avaliar significância dos resultados.



Detecção de GOs com 
representação aumentada 



KEGG



KEGG

• Possibilidade de pesquisar uma via metabólica  
determinada



KEGG Pathways

• Utilização do numero E.C. (Enzyme Comission), 
sistema de classificação estabelecido  



KEGG Pathways

• Nomenclatura possui 
quatro níveis 
hierárquicos  sendo 
que o primeiro nível 
divide entre as seis 
famílias principais 



KEGG

E.C.  em verde indica presença no organismoE.C.  em branco indica 
ausência no organismo



Comparando vias entre 
espécies

Homo sapiens Aspergilus fumigatus (fungo)



Vias de sinalização

• Não utiliza E.C.s pois não se trata de atividade enzimática
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