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Fig 1: Dogma central da Biologia: O fluxo de informacao genética do DNA para o RNA (transcri¢cao)
e do RNA para a proteina (tradug¢ao) ocorre em todas as células vivas. Copyright © 2002,
Bruce Alberts, Alexander Johnson, Julian Lewis, Martin Raff, Keith Roberts, and Peter Walter;
Copyright © 1983, 1989, 1994, Bruce Alberts, Dennis Bray, Julian Lewis, Martin Raff, Keith
Roberts, and James D. Watson
(Fonte: https://www.ncbi.nIm.nih.gov/books/NBK21050/figure/A974/)

Reutilizacdo deste material: Salvo indicagdo em contrario, os conteddos podem
ser reutilizados nao comercialmente sem o pedido de permissao, lembrando sempre
de fazer a devida citagao.
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2020.07.0
INTRODUCAO A BIOINFORMATICA — DO DNA A PROTEINA
CAPITULO 2: INTRODUGAO AOS BANCOS DE DADOS PRIMARIOS
(“PRIMARY DATA BANKS”)

1. Bancos de dados primarios e sua importancia em armazenar e disponibilizar
dados de sequéncias disponiveis

Os bancos de dados primarios (também
conhecidos como repositorios ou depd-
sitos de dados) sao portais (“gateways”)
altamente organizados e amigaveis
para 0S usuarios consultarem uma
enorme quantidade de dados biologicos
produzidos por pesquisadores.

GenBank EMBL-Bank
Sequence Read Archive / Sequence Read Archive

T obamject Bt Nos anos 1980-1990, foram de-
senvolvidos os primeiros bancos de da-
dos primarios de DNA e de proteinas.
Estes foram inicialmente desenvolvidos

para o armazenamento de sequéncias que haviam sido experimentalmente determinadas.
Naqueles tempos, as proteinas haviam sido sequenciadas um aminoacido por vez, e o0 se-
quenciamento de DNA estava em sua infancia. Entdo, os bancos de dados continham um
nuamero limitado de sequéncias.

No entanto, com a chegada do sequenciamento automatico de DNA, esses bancos de
dados comecgaram a crescer exponencialmente. Atualmente, as submissées de sequéncias
séao feitas por laboratérios individuais, bem como “a granel” por centros de sequenciamento
em todo 0 mundo, e as submissdes de DNA agora excedem em muito o nUmero de submis-
soes de sequéncias de proteinas. Assim, atualmente, a maioria das sequéncias de protei-
nas encontradas em bancos de dados é o produto da traducao conceitual dos genes e
genomas determinados usando o sequenciamento de DNA.

Ha trés bancos de nucleotideos ou bancos de dados primarios para a submissdo de
sequéncias de nucleotideos e genoma:

. GenBank hospedado pelo National Center for Biotechnology Information (NCBI) da
“National Library of Medicine” (nim) dos “National Institutes of Health (nih), nos
EUA;

. The “European Nucleotide Archive” ou ENA hospedado pelo “European Molecular
Biology Laboratories” (EMBL, do “European Bioinformatics Institute” (EBI);

. The DNA Data Bank of Japan ou DDBJ hospedado pelo National Centre for Genet-
ics.

Estes trés bancos dedados juntos formam o Internacional Nucleotide Sequence Data-
base Collaboration e, felizmente para todos, todos eles “espelham” uns aos outros. Ou seja,
independentemente de onde uma sequéncia é depositada, a entrada aparecera em todos os
trés bancos de dados. Uma vez que os dados sao depositados em bancos de dados prima-
rios, eles podem ser acessados livremente por qualquer pessoa em todo 0 mundo.

Exemplo: Um grupo de pesquisadores identificam uma cepa de Staphylococcus aureus iso-
lada de um paciente e, depois de algumas investigacdes, suspeitam que essa cepa possa
ser geneticamente diferente daquelas previamente identificadas. Eles decidem sequencia-la
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e, depois de comparar as sequéncias de DNA ja disponiveis nos bancos publicos (das cepas
até entdo “conhecidas”), concluem que, de fato, este novo isolado é diferente. A comunidade
de pesquisa se beneficiara de ter essa nova sequéncia no repositdrio publico, de modo que
na proxima vez que um pesquisador encontrar a mesma cepa, ele/ela sera capaz de reco-
nhecer se seu isolado é novo, ou esta de alguma forma relacionado com cepas previamente
sequenciadas.

O acumulo de conhecimento coletivo em bancos de dados publicos permite 0 acesso
rapido e eficiente aos dados por individuos e instituicbes. A rapida identificacao de uma
cepa virulenta de patégeno microbiano com base em sua sequéncia e o compartilha-
mento de resultados e experiéncias entre pesquisadores e médicos podem ajudar a co-
locar restricdes no local para evitar a disseminacdo de um patdégeno na comunidade. Em
outras situacdes, a identificacao correta do patdgeno causador da doenca pode auxiliar no
tratamento e escolha dos antibiéticos, possibilitando uma melhor e mais rapida solucéo para
o tratamento da doenca.

2. O formato dos arquivos GenBank (“the GenBank file format”)
O formato de um arquivo Genbank, além de permitir o armazenamento da sequéncia de
DNA/proteina, também permite o armazenamento de sua informacao.

Assim, o formato Genbank contém muito mais informacdes do que o formato FASTA. For-
matos semelhantes ao Genbank foram desenvolvidos pelo ENA (formato EMBL) e pelo
DDBJ (formato DDBJ).

Ja discutimos como as sequéncias de proteinas e DNA sao representadas de uma maneira
que nos permite salvar essa sequéncia em um arquivo de computador para posterior referén-
cia ou manipulagdo. Vamos agora investigar como informac¢des adicionais sobre uma se-
quéncia podem ser armazenadas de maneira sistematica e controlada. O objetivo dessa ma-
neira altamente organizada de fornecer dados adicionais € tornar possivel que essas infor-
macbes sejam padronizadas para a interpretacdo humana e possam ser tratadas por muitos
diferentes programas de computador.

O formato FASTA discutido anteriormente € provavelmente o mais simples de todos os for-
matos de arquivo de dados de sequéncias.

Embora possamos adicionar algum texto em seu cabecalho (primeira linha indicada por ">"),
em alguns casos pode ser necessario adicionar mais informacdes. Além disso, essa informa-
¢cao pode precisar ser categorizada para permitir sua diferenciacdo. Por exemplo, para dis-
criminar um numero que indica uma coordenada do genoma de um nuamero que indica o
comprimento de um gene.

Os bancos de dados primarios desenvolveram formatos de arquivo de dados altamente
estruturados que permitem o armazenamento de todos esses dados adicionais que acom-
panham a sequéncia de DNA, que acompanham a sequéncia “nua” representada em um
arquivo FASTA. O “estilo” (“layout”) estrito € necessario para que o arquivo seja compativel
com uma variedade de programas de computador. Cada um dos trés bancos de dados pri-
marios possui seu proprio “layout” de formato de arquivo de sequéncia. No entanto,
todos eles contém quase 0s mesmos campos e as mesmas informacdes, tornando-os inter-
cambiaveis. Vale notificar que existem muitos outros formatos de arquivo que foram per-
sonalizados para atender as finalidades especificas.
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Os formatos de arquivos que serao discutidos aqui armazenam informacdes adicionais rela-
cionadas as sequéncias de DNA e de proteinas. Por simplicidade, sera apresentado aqui
penas o formato de arquivo de sequéncia GenBank. O formato EMBL sera discutido nas
seguintes atividades.

Use este link do GenBank para visualizar uma entrada para o gene hpcC de Escherichia
coli. A primeira parte desta entrada também é fornecida abaixo. Como pode ser verificado, o
formato GenBank apresenta cinco elementos ou partes essenciais (Quadro 1):

- A primeira parte da entrada (A) inclui LOCUS, DEFINITION, ACCESSION, VERSION;

- A segunda parte da entrada (B) € identificada por ORIGIN e representada a sequéncia real.

Quadro 1: Entrada no GenBank para o gene hpcC de E. coli: A) Na Primeira parte do arquivo

estédo: LOCUS DEFINITION, ACCESSION, VERSION ; e B) Na Segunda Parte do arquivo esta
a SEQUENCIA de nucleotideos do gene do inicio (ORIGIN = 1) até o ultimo nucleotideo.

A.

/codon_start=1
Jtransl_tables11
/product="5 ~2-h

semialdehyde

dehydrogenase”
/protein_id="CAA57102.1"
/db_xref="GOA:P4226%"
/db_xref="InterPro:IPRO11985"
/db_xref="InterPro:IPRO15590"
/db_xref="InterPro:IPRO16160"
/db_xref="InterPro:IPRO16161"
/db_xref="InterPro:IPRO16162"
/db_xref="InterPro:IPRO16163"

/db_xref="UniProtKB/swiss-Prot1Pd2264"

/translation="MKXVNEWI

CLALGITAVLEMSEL!

ALEAGIPA
AVSF XKYSMELGGKSPVLI! DAX!

LFTIFSINGE

RCTAGSRIFIQQSIY

IRL

o1 XGGNFLRPTVI

FGPVACLLPF

ANDVEYGL

KPRTGREGGGYSSKCSRK"

Q1

See more...

J ORIGIN
Genters S Changeregon shown 1 gaagtagaag gegtgggecg cgaattgtg agtgaggasa cagegaaatg
E.coll hocC 61 aaaaaagtaa atcattggat caacqgeasa aatgttgeag gtaacgacta cttcetgace
-coll hpet gene 121 accaatec
99 caacgggtga agtgetggeq g gect ¢
GenBank: X81322.1 Customize view 1 3 " 99¢99 ,,.
99cgg tagegacage gaaagaggeg gaaat ggg: g
FASTA Graphics 201
929 g
Go to: Analyze this sequence 301 geegegatgg g
Run BLAST 361 gegest 9 geggaay gecag gaacyy
LOCUS X81322 1499 bp  ONA  linear BCT 18-APR-2005 421 99 tegacg gatg getgg tgeagecggt aggegtttgt
DEFINITION E.coli hpcC gene. Pick Primers 481 goactggtg gtggaa cgtgecgttt atgaccg ggaaggt cgegecgty
ACCESSION  X81322
VERSION X81322.1 Highlight Sequence Features 541 ctggegetgy geattacege gg gtecgaac get gacegetg
i 601 cgectgggtg agetggeget ggaageeggt atteeggegy gegttetgaa cgtggtaca
KEYWORDS 12 senialdehyde BBCC i inhis Sequence ” geetgggtg agetggeget ggaageegy 9999 gegttety "!tg! 9
gene. 1 ggetacggeg g cgatgegetg gteegtcate atgacgtgeg tgeeg
SOURCE Escherichia cal§ 721 tt ggeg gtacggeg atcatgasaa acqecggget gaaaaaatac
ORGANISH w Les 781 tocatggaac tgggeggtas atcgecggtg ctgatttttg aagatgeega tattgagege
; P Related Information
Enterobacteriaceae; Escherichia. 841 gogetggacg cegocetgtt caccatette tegatcaacg gogagegetg caccgecggt
REFERENCE 1 Protein 901 tegegeatet ttattcaaca aageatctac ccggaatteg tgaaatttge cgaacgegec
AUTHORS  Roper,D.I., Stringfellow,J.M. and Cooper,R.A. o PubMed 961 aacegtgtge gegtgggega tecgaccgat ccgaatacee aggttgggge gettatcage
T e e iy 2 et Bt KRR, Sty Gatgege R
faxonom;
amino-acid identity with the analogous enzymes of the catechol Y 1081 ctgetggegg geggecegga taaacegtet gacctgectg cacacctgaa aggeggeaac
pathway 11t geg! a gataaccgta tgegegttge ccaggaagag
JOURNAL  Gene 156 (1), 47-51 (1995) 1201 atttteggge cggteg geog tttasagacg aag go gttacgectg
PURMED 7737515 Recent activity 1261 k 9
REFERENCE 2 (bases 1 to 149%) TumOf Clear 7 gacg tggagtatgg e M EE M e
AUTHORS ~ Roper,D. - 1321 ctgeg
TITLE Direct Submission B E.coli hpeC gene 1381 gacetgeg g g9 cggeg geaceg ggeg g €ggtqq
JOURNAL ~ Submitted (03-5EP-1994) D. Roper, Protein Structure Research Group, Nucleotide 1441 ag gt gttegegy ga acgtctgeat
The Dept of Chemistry, The University of York, Heslington, York Y01 - ; /
DD, UK B Toward defining the /
FEATURES Location/Qualifiers autoimmune microbiome for
source 1..1499 » .
/organism="Escherichia coli® LW; baq?nal biokherapeuica
/mol_type="genomic DNA® inthe clinc. PubMed
/strain="c"
. . B Psychological Stress and the
/db_xrefe"taxon362 Human Immune System: A
gqene 58..1464
/gene="hpeC” B The early origins of microRNAs
€os 58..1464 and Piwi-interacting RNAs in
/qene="hpeC”

Obtém-se as informacoées:

LOCUS:

x81322

DEFINITION:
ACCESSION:
VERSION:
ORIGIN:

E.coli hpcC gene
x81322
x81322.1
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No restante das sec¢des sédo adicionadas informacgées que, embora importantes, ndo sao es-
senciais e podem estar faltando. Note que nao poderiamos carecer do campo LOCUS para
um arquivo do GenBank, ou ele néo poderia ser reconhecido como tal arquivo.

As partes néo essenciais da entrada contém o que € comumente conhecido como metada-
dos, e podem incluir informag¢des mais detalhadas sobre o organismo, referéncias cruzadas
a outros bancos de dados e até mesmo uma lista de publicacées nas quais essa entrada é
incluida.

A parte FEATURES da entrada descreve caracteristicas importantes da entrada, como pre-
senca de sequéncias de codificacao, proteinas, etc. Esta secao é menos “amigavel”’ ao ho-
mem, e pode conter campos que nao fazem sentido para o olho destreinado. Mas néo se
preocupe, essas partes sdo principalmente destinadas a serem lidas por um programa de
computador.

Finalmente, no final do arquivo, encontramos a sequéncia real que poderia ser de DNA ou
de proteina. Note que a ultima linha da entrada tem um “//”. Esses dois caracteres sao
muito importantes e indicam o final da entrada/arquivo. Embora possa estar claro para vocé
que esse € o fim do arquivo porque ndo ha mais nada abaixo, os programas de computador
precisam ser instruidos quando devem parar de ler.

Assim, dentro de um arquivo, ha uma riqueza de informacdes, desde a sequéncia de nucle-

otideos do genoma até as publicagdes relacionadas a dessa entrada do genoma e as refe-
réncias cruzadas a outros bancos de dados.
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Questao 1:

Faca o download do arquivo do mesmo gene analisado acima (GenBank, hpcC de E. é @‘
coli), mas agora no banco de dados do European Nucleotide Archive — European '
Bioinformatics Institute (EMBL-EBI ENA), formato EMBL.

Para facilitar, use o link abaixo para fazer o download do arquivo da sequencia equiva-
lente a entrada E. coli X81322 no formato EMBL. Compare os formatos EMBL e GenBank.

ID  X81322; SV 1; linear; genomic DNA; STD; PRO; 149% BP. ORIGIN

xx 1 g tq

A aais @ gat. caacgy gttgeag gt 3

DT  15-SEP-1994 (Rel. 41, Created) 121 99 999%9 gatgtggect ctggeggtga ageggagate

DT  18-APR-2005 (Rel. 83, Last updated, Version 4) 181 g9gcgg tag g gaaat gecgatg

xx 241 gagegtgege goctgatgeog cogtetggge gatctgateg accagaacgt gocagagate

DE  E.coli hpeC gene 101

xx g gcgg gggectg

KW 8 1-2-hy semialdehyde dehydrogenase; hpeC gene. 361 gott ¢ gogg gaacggcaag

xx 421 99 tegacg gctgg aggegtttgt

05  Escherichia coli 481 gtggaa cgtgecg g ggaaggt cgegeegtg

ia; ia; iay les; 541 cattacege at t

oc iaceae; ichia g 9 b ’ -

XX €01 9 9959 99=Y 99 g 99595 59 9 9+3s t]
11 661 ggctacggcog caaccgoagg cgatgogetg gtocgtcatc atgacgtgeg tgoegtgteg

DOI; 10.1016/0378-1119(95)00082-H. 721 g999cg: gceggg

PUBMED; 7737515. 781 tgggcggtaa atcgecggtg ctg g aa t
Roper D.I., Stringfellow J.M., Cooper R.A.; 81

"Sequence of the hpcC and hpcG genes of the meta-fission homoprotocatechuic g g g g
acid pathway of Escherichia coli C: nearly 40% amino-acid identity with the 901 ttattcaaca 99 g tgaaatttge cgaacgegee
analogous enzymes of the catechol pathway”; 961 gtgtge g gaccg g9 gc
Gene 156(1):47-51(1995). 1021 93
(2 1081 ctgetggegg gcggcccggn tauccqtct gacctgoctg cacacctgaa aqchqcaac
1-149% 1141 ggcggacgta gataaccgta tgegegttge ccaggaagag
Roper D.; 1201 999! ggtcgeetg tttaaagacg aagccgaage gttacgectg
i 1261 g gogteg tg
Submitted (03-SEP-1994) to the INSDC. N
D. Roper, Protein Structure Research Group, The Dept of Chemistry, The 1321 ctg 3 SSENESY ge atggtgtteg gttegtgegt
University of York, Heslington, York Y01 5DD, UK 1381 99¢cg ggegtgaagg cggtggatac
1441 agttcgaagt gttogegg gtetg

MDS; ££3670259d405558292d651deac8?30f. I
Key Location/Qualifiers
source 1..1499

/forganism="Escherichia coli”

/strain="c"

/mol_type="genomic DNA"
/db_xref="taxon:562"

cos 58..1464
/transl_table=11
/qcnc- “hpec”

yl-2-hy semialdehyde
dehydrogcnnse

/db_xref="GOA:P4226%"

/db_xref- InterPro:IPR0O11985"
/db_xref="InterPro:IPR0O15590"
/db_xref="InterPro:IPR0O16160"
/db_xref="InterPro:IPR0O16161"
/db_xref="InterPro:IPR0O16162"
/db_xref="InterPro:IPR0O16163"
/db_xref="InterPro:IPR029510"
/db_xref="UniProtKB/Swiss-Prot:P42269"
/protein_id=" cusnoz 1"

EEREREREERERERERER R R EEREREREEEEEEREE R LR R TR

/translation="MEXVNHWINGKNVAGNDYFLTTNPATGEVLADVASGGEAE INQAV
IPRA

SHNFEFFAE Y CAL LA
LOITAVLEMSEL ALEAGIPAGVL

GL IFEDADIERALDAALFTIFSINGERCTAG
SRIFIQQSI IRLGIEEGA
TLL PAHLKGGNFLRPTVL IFGPVACLLI
RL A RLARGT o
GGYSSKCSRK®

Entrada da sequéncia E. coli X81322 no formato EMBL obtida na base de dados EMBL-EBI ENA.

Questao 2:

Identifique as principais diferencas dos formatos das informacdes obtidas quando se faz a
entrada da sequéncia de E. coli X81322 na base de dados GenBank (do NCBI) e na Base
de dados do EMBL.

- Pense: por que existem essas diferencas?

- Compartilhe suas descobertas e discuta comparando com as de os seus colegas. %

Confira se vocé concorda com as Respostas:

As diferencas entre GenBank e EMBL s&o:

1- GenBank & mais especifico e simples.

2- EMBL ¢é mais detalhado que o GenBank.

3- A ordem das informacdes € diferente. Ex. no GenBank DEFINITION vem antes de ACCESSION,

ou no EMBL DEFINITION vem depois que ACCESSION.

4- No EMBL sao usadas abreviaturas, mas no GenBank abreviaturas ndo séo usadas.

5- O GenBank e o EMBL nomeiam as sequéncias de DNA ORIGEM, mas no EMBL chama- , @@
se “SEQUENCE” e os nimeros escrevem-se no lado direito e no GenBank no lado esquerdo. \f
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3. Comparando os formatos das sequéncias nos bancos GenBank, EMBL, DDJ

Cada um dos trés repositorios de sequéncia de DNA (ou seja, cada um dos trés bancos de
dados de nucleotideos primarios) tem formato de arquivo ligeiramente diferente. No geral,
eles sdo muito semelhantes e contém as mesmas informagdes, mas sdo organizados de ma-
neiras diferentes.

Veja como os formatos diferem comparando a mesma entrada apresentada nos trés formatos
diferentes:

Escherichia coli Ent plasmid P307 in GenBank format

Escherichia coli Ent plasmid P307 in EMBL format

Escherichia coli Ent plasmid P307 in DDBJ format

Suas Observacgoes:

O alto nivel de estrutura ajuda os bidlogos e bioinformaticos na organizacao dos dados. Além
disso, a formatagao rigorosa desses arquivos € essencial para tarefas computacionais.

Questao 3: 4
ldentifique duas vantagens e duas desvantagens de usar um nivel tdo alto de &

estruturacdo dos bancos de dados.

Questao 4:
Imagine o que aconteceria se cada um dos campos abaixo estivesse ausente de um dos
arquivos: Explique as consequéncias
a) LOCUS:
b) DEFINITION:
) ACCESSION:
) VERSION:
) ORIGIN:

DO OO0

Respostas:
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4. Como recuperar sequéncias de DNA / proteina de repositérios publicos

No video a seguir € demonstrado como baixar sequéncias de DNA e / ou de proteinas de
dois repositérios publicos muito populares: o NCBI (“National Center for Biotechnology
Information”) e 0 ENA (“European Nucleotide Archive”).

Por que precisamos saber disso?

Procurar por um dado gene ou proteina em um banco de dados é onde muitas pesquisas se
iniciam.

Exemplo: Imagine que vocé esta lendo um artigo de pesquisa ou um livro texto sobre resis-
téncia a antibiéticos em uma cepa de E. coli especifica. O texto informa que o gene ou
proteina responsavel pela resisténcia € chamado hpcC. Vocé quer saber a sequéncia desse
gene ou proteina. Como vocé faz para achar isso? De onde vocé tira essas informagdes?

Agora vamos aprender como recuperar uma entrada de um gene de um repositorio (banco
de dados). Aqui, vamos usar dois repositérios:

- o NCBI (“National Center for Biotechnology Information”) hospedado no NIH (“National
Institute of Health”) nos EUA, e

- 0 ENA (“European Nucleotide Archive”), na Europa.......

Neste video, vocé aprendera

onde e como obter as

sequéneias de genes e Se nao desejar baixar o VIDEO,
proteinas de um gene de siga as INTRUC()ES
interesse. TRANSCRITAS DO VIDEO

no final deste Capitulo

VIDEO 1: Como obter uma
sequéncia de DNA/proteina
dos bancos de dados Gen-
Bank, EMBL

Clique no link ao lado para as-
sistir ao video.

Ola a todos, sou professora Elisabete Vi-
cente, do Instituto de Ciéncias Biomédicas
da USP (ICB/USP). ....
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Questao 5:
Compare os arquivos EMBL, GenBank e FASTA - investigue e discuta.
Vocé terd agora a chance de testar suas habilidades bioinformaticas recém-adquiridas.

1. Use o numero de acesso CDS63663 para recuperar entradas gene/proteina do NCBI e
do ENA. Faca o download do arquivo GenBank (ou GenPept) do NCBI e do arquivo EMBL
(do ENA).

2. Compare o contetdo dos arquivos GenBank/EMBL. Eles sao iguais ou diferentes? Se
forem diferentes, o que é diferente entre neles?

3. Faca o download dos arquivos FASTA correspondentes para 0 mesmo numero de acesso.

4. Compare o contetdo dos arquivos FASTA. Eles séo iguais ou diferentes? Se este ultimo,
0 que é diferente entre eles?

- Link: Para entrada nos arquivos Genbank e ENA
- Dica: Observe que no ENA ap6s a busca surge mais de uma correspondéncia, escolha
aquela que represente um unico gene/proteina).

- 0 que correu bem e o0 que néo correu tdo bem em suas buscas?

Questao 6
Para um determinado organismo, selecione todas as respostas que vocé acha corretas
a) Cada aminoacido é codificado por apenas um cdédon
b) Cada aminoacido € codificado por até dois codons diferentes
c) Cada codon pode codificar apenas um aminoacido
d) Em diferentes organismos, aminoacidos podem ser codificados por diferentes co-
dons preferenciais

Questao 7
Selecione todas as afirmacdes que séo verdadeiras. Selecione todas as respostas que vocé
acha corretas:

a) O formato FASTA é adequado para sequéncias de DNA e proteinas

b) O formato FASTA é exclusivo para sequéncias de DNA

c) O formato FASTA é exclusivo para sequéncias de proteinas

d) o formato FASTA é adequado para sequéncias de RNA

Questao 8
Selecione todas as declaracdes verdadeiras sobre uma entrada do GenBank. Selecione to-
das as respostas que vocé acha corretas.
a) Uma entrada do GenBank possui uma secao dedicada aos dados da sequéncia.
b) Uma entrada tipica do GenBank possui uma secao dedicada a dados sequenciais no
formato FASTA.
c¢) Uma entrada do GenBank inclui a data de envio.
d) Um GenBank pode ou ndo incluir referéncias a um ou mais trabalhos
publicados. %

Respostas:
6-c,d 7-a,d; 8-a,c,d.
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ANEXO 1: Transcricao do VIDEO 1

“Ola a todos, sou professora Elisabete Vicente, do Instituto de Ciéncias Biomédicas da USP
(ICB/USP). ....

Hoje, vou demonstrar como recuperar dados de uma entrada de um gene desejado de um re-
positorio (banco de dados de bioinformatica).

Neste video, vamos demonstrar como usar dois repositorios:

- NCBI (“National Center for Biotechnology Information”) hospedado no NIH (“National Institute
of Health)” nos EUA, e

- ENA (“European Nucleotide Archive”), na Europa.

E,

0 gene que vamos usar nessa demonstracao € hpcC da bactéria E. coli.

Entéo, vamos |a!

(baixando a sequéncia e nucleotideos no site do GenBank), no formato GenBank)

Inicialmente, vamos comecar entrando no site do NCBI digitando: www.ncbi.nlm.nih.gov. Na
parte superior esquerda da pagina, ha um icone seletor. Neste momento, vamos usar o banco de
dados Nucleotide, cligue nesta opcdo. Na caixa de pesquisa, digite E.coli hpcC.

Agora, cliqgue Search.

Surgem os resultados. Observe que em algumas das entradas surgem informacdes indesejadas,
como: genomas completos, dados de outras bactérias, etc. Ndo estamos interessados nessas
entradas, pois estamos interessados apenas na entrada de um unico gene, que esta disponibi-
lizada em terceiro lugar; assim, clique nessa entrada. Agora, é mostrada a entrada do GenBank
para 0 nosso gene. Observe que, do lado esquerdo, vocé tem tags como: LOCUS, DEFINICAO,
ACESSION, VERSION, KEYWORDS, SOURCE. Estes sao preenchidos por codigos. Entao, aqui
temos: 0 numero de acesso, a definicao do gene, algumas palavras-chave. Também, temos
links importantes para, por exemplo, o organismo Escherichia coli.

Também, temos links do PUBMED que permite obter mais informagdes sobre essa entrada. Nao
vamos fazer isso agora, mas vocé pode fazer isto em seu tempo. Mais abaixo, na parte inferior
da pagina, estd a sequéncia de DNA do gene. Note que a sequéncia da proteina, que é uma
traducao conceitual deste gene, esta logo acima da sequéncia do gene.

Agora, vamos “baixar” essa entrada em um arquivo em nosso computador. Para isso, vamos
para 0 menu, no canto superior direito, “Send To” (Enviar para). Escolha o formato “Complete
Record”; no item “Choose Destination”, escolha “File”; e, escolha o formato “GenBank”. Entao,
clique em “Create File” (Criar Arquivo). Isso vai baixar automaticamente uma sequéncia na nossa
pasta Download.

Para acessar essa sequéncia, precisamos abri-la em um editor de texto. Neste exemplo, estou
trabalhando em um Mac, e o arquivo ja é disponibilizado automaticamente. Mas vocé também
tera softwares semelhantes em seus computadores PC ou Linux, basta encontrar o arquivo. Ob-
serve sua extensao “.gb”.

Caso a extensao “.gb” tenha sido perdida, sera preciso abrir 0 arquivo no WordPad do Windows.
Para isto, abra no WordPad ou similar. Pode-se abrir o arquivo diretamente da pasta Downloads.
Observe que o arquivo ndo aparece na lista. Isso ocorre porque a extensdo ndo & necessaria-
mente compativel com o WordPad, mas podemos optar por mostrar todos os documentos. Pronto,
surge a nossa sequéncia. Entdo, cligue na nossa sequéncia, e clique em “Open” (Abrir). E aqui
esta a nossa entrada. Observe que esse arquivo tem o mesmo formato que vocé observou no
navegador da Web, mas alguns dos links foram removidos. Isso ocorre porque agora € um arquivo
simples e contém apenas texto. Mas esta € uma boa maneira de manter um registro de sua se-
quéncia de interesse.
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(Baixando a sequéncia e nucleotideos no site do GenBank), no formato FASTA)

Agora vamos fechar esse arquivo, e vou mostrar como fazer o download de uma sequéncia
FASTA desse gene. Para isto vamos usar o mesmo “menu download “Send to”. Mas em vez de
selecionar “Complete Record”, escolha “Coding Sequences”. No download de formato, ha
duas opg¢des: podemos baixar o nucleotideo, ou podemos baixar a proteina. Agora, vamos baixar
a opcao nucleotideo. Clique em “Create File”, e outro arquivo sera baixado. Faga 0 mesmo pro-
cedimento anterior. Abra o arquivo no WordPad ou, caso estiva ja estiver aberto, pode ser usado
diretamente.

E daqui, indo para a pasta Downloads, repetindo este procedimento, pode ser obtido o0 documento.
Esta € uma sequéncia FASTA. A primeira linha tem um simbolo seguido pelo nome da entrada,
que é bastante longa neste caso. O texto desta linha pode ser bem pequeno conter somente o
numero de acesso e, em seguida, segue toda sequéncia.

(Baixando a sequéncia e AMINOACIDOS no site do GenBank), no formato FASTA)

Para baixar uma sequéncia de proteinas, podem ser repetidos 0s mesmos passos. Va para o
menu “Send To”, “coding sequence”, e escolha “Protein file”. Este download, traz uma sequén-
cia de aminoacidos. Este € 0 nosso terceiro arquivo baixado. Como os dois anteriores, este
também pode ser aberto no WordPad ou equivalente. E aqui esta a nossa sequéncia da proteina
de E.coli hpcC. Observe que a sequéncia é diferente desta vez. E de aminoacidos em vez de
nucleotideos.

(Baixando as mesmas sequéncias no site Europeu - ENA)

Vamos agora baixar a mesma sequéncia no site do European Nucleotide Archive (ENA). Ent&o,
vamos recuperar a mesma entrada genética de um banco de dados diferente. Para isso, vamos
navegar para o site www.ebi.ac.uk/ena. Na pesquisa de texto, vamos digitar exatamente a
mesma coisa - E.coli hpcC, e vamos clicar em “Search”.

6:44

E este procedimento retorna dois resultados. Clique no link desejado. E aqui, temos uma entrada
semelhante aquela que tinhamos no GenBank. Nao fique confuso sobre o layout diferente dos
bancos, pois a mesma informacéo esta aqui. Clique em “Text” (Texto). Isto ira automaticamente
baixar um arquivo. Podemos encontrar este arquivo no “Finder”. Este € 0 nosso arquivo. Da
mesma forma que anteriormente, ele pode ser aberto com o WordPad.

7:15

Como pode ser visto, esta entrada é equivalente a entrada do GenBank que foi baixada anterior-
mente. Todas as mesmas informagdes estdo aqui. E apenas apresentada ligeiramente diferente:
em vez de ter todas as palavras, como “ACCESSION” ou “PUBMED”, ha apenas dois cddigos de
letras, mas todas informagcdes estao aqui. E apenas uma questéo de costumar-se com a apresen-
tacéo. no final, também esté a sequéncia de nucleotideos e a sequéncia de aminoacidos.

7:43

Para baixar apenas a sequéncia FASTA, use o link FASTA no final. O mesmo procedimento pode
ser repetido, mas agora a extensao pode apresentar alguns problemas, e para abri-lo pode ser
usado o WordPad para obter a sequéncia.

8:08

E possivel alterar a extens&o dos arquivos usando apenas a opcdo renomear no seu software.

Em resumo: Aqui demonstramos como obter a sequéncia de um gene e de uma proteina usando
os bancos NCBI e ENA, e de como fazer o download destas sequéncias em seu computador.

Parabéns, vocé concluiu o Capitulo 2
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