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Avanços tecnológicos recentes permitiram o surgimento da

Era das Ômicas

FENÓTIPO

Ambiente



Projetos de Sequenciamento

Aumento do Número de Projetos de Sequenciamento

Novas tecnologias e redução de custos

Compartilhamento das Informações Obtidas 

+

Banco de Dados Biológicos



Banco de Dados Biológicos (BDB)

O que são?

São repositórios online que centralizam as informações genéticas

(sequências) de DNA, RNA ou proteína, dentre outros

Centralizar os dados, torná-los públicos e permitir o

acesso a informações geradas

Objetivos do BDS:

Permite, por exemplo, comparar genes/genomas de espécies distintas.



Homologia

• Homologia: dividem a mesma ancestralidade com significado 
evolutivo

• Permite inferências sobre a funcionalidade das sequencias 
identificadas

Homologia – conceito fundamental na biologia

Nature is prodigal in variety, but niggard in inovation - Charles Darwin



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)



Bioinformática

Produção massiva de sequências de DNA, mRNA, proteínas

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

- Bancos de Dados Biológicos
Organização

e Armazenamento

Visualização e 

Análise

-- Ferramentas computacionais

Compreensão do significado biológico



>LT594788.1 Theobroma cacao genome assembly, chromosome: I

ATCGGCAGTGACGTTTTATGATGATGAGATCATTGCTCTTGCACAGCCATTTAAACATTCCATGGTAGGA
AAGTTTTCACGTATGCCCCGGTTGAATGACATTAGGGTTGCTTTCAAAGGAATCGGGCTAGTGGGTGCAT
ATGAAATTCGTTGGTTGGATTATAAGCACATCCTGATTCATTTATCTAATGAGCAAGATCTGAATCATTT
ATGGATGCGTCAAGCATGGTTCATTGCAAACCAGAAGATGAGAGTCTTTAAGTGGACTCCGGATTTCCAA
TCGAAAAGGGAATCCTTCTTGGTTCCCGTTTGGGTCTCATTTTCGAACCTGCGGGCTCATCTATATGAAA
AATCGACACTTCCGATGATTGCTAAGTCGGTGGGGAGACCACTTTTTATTGATGAAGCTACGGCAAATGG
CACACGACCAAGTGTGGCCCGAGTGTGTGTTGAGTACGACTGCCAGCAGCCCCCTCTTGAACAGATCTGG
ATCGTGACTAGGGATAGAAGCACAGGAAACATCACTGGAGGATTTCAACAGAAAGTAGAGTTTGCCAGGC
TTCCTGACTATTGCAATCACTGTTGCCATGTGGGACATAGTATTGCAACATGTCTGGTGATGGGTCACAG
TAAGGACAAGCCAAGAAAGGCACGGCCTAAGCCCCTTGTGGATAAAAAGCAGGAAGATGATGATTGGAAA
AGAGAGAAAAGTAAGGAAACAGGTGATCTAATGGTTAATGGCGATAAAAGGAAAAATTCGATCCAAACAG
AATCGAAAAAGCAGAGCGTGAAATGGGTGAAGGTTGAAAAGGGTGGCACAAGCGGGTTCAAGGATGCCCA
CGGCGTAGAAGTCAATCTGGAGAGTAGTGGAGCAGATCCCGTGCAGATCTCGAATGGTTTTAGGGTGCTA
GAAGCAATGGAGGATGGCGGGGATGTTAGATCCGCAAAACAGGGGAGAACAGAGAAGGTGAACAGTACCA
TGCAATTTTTAAAAAATATTTTTAGGGAGAAAGAAAGGCAGTCGACGGAGATGGAAAGATGCTCGGGAAA
GATAAATGGCGACGAAACGACATTAGAAGCTCTACCGATAAAACGGACTGCAGATGGAGTGAATCGGGAC
AAGCTAAAATCTTCTACAGTGGGTGTGATCGAGGGTCCAAAGCAGAAGGAGAGTGAGGTTAAGCAAAGTT
CTGTGCAGACGTTGATGGCTGAAATTTGGCGGACAGGAGCAGATACTCACGAGAGTGTAGAAAATATTGC
AGACTTTGATCGAGTTCAATGGGCGATGGATGCAGGTCGTGTGACGTCCTGGAAGGCAAAAAAAAAGAGC
AACAGAAAACTTGAGGACCGACTGTCGGGGACGGCCGTGCAAGGTGATGGTCAGACAGTACCGGAGGTCG
AACAATGCTTGGGGAGTCCAAAACAGTGGGTGTACCGTCTAAACGTGGACGGTGAAAAGGTGCTGAAGGG
TGGTGAAAATGTGCAGTTGAGTCAACTCGACAGTAATAGTGTAGTGAGTTCTCGTGGCTGTCTTAAACTC
GGTACTGTTCACTCTCATGTAGCCAACTCCCGTGCGGTACATGCAGTGAAAGGAAGTATACACCGGTTGG
AAGAAAATGCTTTACTAGGGGAACCAGCAGCTAGTTCACGTGAAGTGATGGAAGAAAATGCAGAACACGA
TCCAAACTTGGGATCCAACCTGGGTATATGTGGTTACAATAAAGAAATAAGTTCGGTTCCTTCATGTGCA
GGAACTAATTCTGCTGACTTTCACGCACATTTGGAAGCAAACAAACAACAGGAGAACAACAATCGAGGGC
AAGTAAATCAAATCGAAACTGATGATAGCAGTAGATCAGTGCTCCATGTGGACTCGGGAGAGATTTTGGA
CAGCCAGCATATTAAATACCACCCCATGGTTTCCAGGAGAAGAAAATCCGATAGTGAAGTTATATATATC
CCTTCAGAGGATATTCTTTCAGAGAATGATGCTCATATGTTGATGGATGGGTCTGATGAAGAATCCATCT
CCAAGCAATTTACCACTAGAACTTACCCATGATCAGTGCCCTGCTTTGGAATGTAAGGGGAGTGACTGGA
AAAGCAATCCAAAGGAGAATTAAAAAACTGCAGATGATGCACCAAATAAAGATATTGGTTATCCTGGAAC
CAATGGTAACTGTTGATCGAATTGAATTTTTTAGGAGAAAATTAGGCTTTGAGGGGGCGGCCTTTAATTG
TTCTCAAAAAATTTGGATTTTTTGGATGCACGGCATCACTTGCACAACCAGGTTTGATCATCCCCAATGC
TTGCATGTTCAATTATGTTTCCCGTAGCTTCCTGTCCCTATTGAAGCTTCATTTGTTTATGCTAAATGTA
CTAGAATGGAACGACTTGCTTTATGGGATTTTATGAGACGTATTGCAGAGGATGTACAGGGTCCTTGGCT
GGCTGGAGGCGACTTTAATGTTATTTTAAGGTGAGAAGAGAGATTTTTGGGTGCAGACCCACATACTGGA
GCCATGGAAGATTTTGCAAATGCCTTACTTGATTGTGGGTTAGTAGATGCAGGGTTTGAAGGCAACAATT
TTACGTGGACTAACTCCCGGATGTTCCAAAGATTAGATCGGATTCTCTATAACCCACAGTGGGTAGCTCA

Genoma do cacaueiro



Banco de Dados

NCBI –National Center for Biotechnology Information

• https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

• Iniciado em 1988 – ligado a biblioteca de medicina

• Missão: melhor entendimento dos processos moleculares 
que afetam a saúde humana

• Understanding nature's mute but elegant language of  living cells is the 
quest of  modern molecular biology.

• NCBI cria banco de dados públicos e recursos de biologia 
computacional e disseminação de informações

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


NCBI - PubMed

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/

Origem do NCBI -> National Library of Medicine



Histórico de Sequências no NCBI

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/



International Nucleotide Sequence Database 
Collaboration

insdc.org/



International Nucleotide Sequence Database 
Collaboration

https://www.ddbj.nig.ac.jp/statistics/index-e.html



NCBI

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

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


NCBI

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/home/analyze/



NCBI - TaxBrowser

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Root



NCBI - Genomas

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/wgs/



Tipos de Bancos de Dados Biológicos

GenBank

Protein Data Bank 

(PDB)

Swiss Prot

Protein Information

Resources (PIR)
Ribosomal Database

Project

https://medium.com/omixdata/bancos-de-dados-biol%C3%B3gicos-parte-i-o-ncbi-c16dfc1b0a84

Banco de Dados Biológicos (BDB)



Tipos de Bancos de Dados

Nível de Curadoria:
-Preliminar – sequências não terminadas

- localizadas nos centros de sequenciamento

-Arquivo – repositório da informação

- redundante (várias sequências do mesmo gene) 

- submissor mantém o controle editorial sobre registros

-Com Curadoria – não redundante – ex. RefSeq NCBI

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/refseq/

- cada registro pretende conter conhecimento sobre a sequencia

-Revisado - Kyoto Encyclopedia of  Genes and Genomes - KEGG

Genes, genomas, enzimas, rotas metabólicas

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/refseq/
https://www.genome.jp/kegg/


Outros bancos específicos..

Proteínas

https://www.expasy.org/ - Expasy – Instituto Suíço de Bioinformática

https://proteininformationresource.org/

https://www.uniprot.org/

Estrutura de Proteínas
Protein Data Bank - https://www.rcsb.org/
Structure (NCBI) - https://www.ncbi.nlm.nih.gov/structure

https://www.expasy.org/
https://proteininformationresource.org/
https://www.uniprot.org/
https://www.rcsb.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/structure


Outros bancos específicos..

Genomas espécie-específicos
• http://www.yeastgenome.org/

• http://flybase.org/

• http://www.maizegdb.org/

• http://rice.plantbiology.msu.edu/

• https://solgenomics.net/

• https://cocoa-genome-hub.southgreen.fr/

http://www.yeastgenome.org/
http://flybase.org/
http://www.maizegdb.org/
http://rice.plantbiology.msu.edu/
https://solgenomics.net/
https://cocoa-genome-hub.southgreen.fr/


NCBI (National Center for Biotechnology Information) – fundado em 1988

O website https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ foi criado em 1994

Literature — Repositório de artigos científicos, livros, entre

outros. Um dos bancos mais utilizados dessa categoria é o

PubMed Central

É de uso gratuito e acolhe diversos BDBs, separados por categorias:

Genes — São encontradas sequências gênicas e anotações para

estudo de estrutura de ortólogos, expressão e evolução

Proteins — Apresenta dados como sequências proteicas,

estruturas tridimensionais (3D) e domínios proteicos

Genomes — Possui bancos de sequências genômicas, dados de

genômica funcional e origem de amostras biológicas. Um dos

principais bancos dessa categoria é o Nucleotide, que tem o

GenBank como um dos seus principais componentes

BLAST — É uma ferramenta que realiza consultas em

diferentes bancos de dados, como Nucleotide e Protein

PubChem — Repositório de informações químicas, rotas

metabólicas e ferramentas para screening de atividade biológica

https://medium.com/omixdata/bancos-de-dados-biol

Banco de Dados Biológicos (BDB)

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


Busca nos bancos de dados

•Por texto – palavra chave, número das sequências, 
espécie, gênero,...

•Por sequência de nucleotídeos ou amino ácidos
• Uso de programa específico - BLAST

• Basic Local Alignment Search Tool

• BLAST para nucleotídeos e amino ácidos









https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB209952.1



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AB209952.1







Sequencia formato FASTA





Busca por BLAST
•Busca por nucleotídeos ou amino ácidos (proteínas)

•Comparação de sequencias para identificar similaridade 
significativa de DNA ou PTN para inferir função, 
origem, filogenia

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

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

• Usa algoritmos para gerar alinhamento de sequências

Basic Local Alignment Search Tool



Alinhamento Global: é feito quando comparamos uma sequência de aminoácidos ou

nucleotídeos com outra ao longo de toda sua extensão

Alinhamento Local: a comparação entre duas sequências não é feita ao longo de toda sua

extensão, mas sim através de pequenas regiões destas.

O BLAST é o principal programa para realizar o alinhamento local

Comparando sequências - Alinhamento



Comparando sequências - Alinhamento

O alinhamento de sequencias consiste em comparar duas sequencias (de nucleotídeos ou

aminoácidos) de forma a identificarmos o grau de identidade/similaridade entre elas

Identidade

Número de posições invariáveis em duas sequências 

(nucleotídeos ou aminoácidos) alinhadas.

BLAST

Similaridade

Grau de semelhança entre duas sequencias de proteínas expressa em 

percentual de amino ácidos com característica similar alinhados



Busca por BLAST
• Identidade: ocorrência do exato mesmo nucleotídeo ou amino

ácido na mesma posição em sequencias alinhadas

• Similaridade: ocorrência de amino ácidos equivalentes 
(quimicamente) na mesma posição

• Homologia: dividem a mesma ancestralidade com significado 
evolutivo

Homologia – conceito fundamental na biologia



Algoritmos em Blast:

• Não avaliam homologia

• Medem similaridade e identidade entre sequências

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)



Alinhamento Global
Alinhamento Local

BLAST

Comparando sequências - Alinhamento



XM_010026669.3



BLAST



Busca por BLAST
Tipos de BLAST de acordo com o tipo de sequencia fornecida

e qual o tipo buscado

Artigo BLAST



Busca por 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 ser processado

Identificador   - linha do nome (máximo 80 caracteres por linha)



• Nossa sequência –> query (consulta)

• O resultado da busca em BLAST pode ser um ou mais hits em 
sequências-sujeito (subject), ou seja, sequências pertencentes ao 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 por BLAST



Busca por BLAST



Busca por BLAST

Glycine max transgenic

cp4epsps gene for 5-enol-

pyruvylshikimate-3-phospate 

synthase class 2 precursor, 

complete cds



Busca por BLAST

Glycine max transgenic

cp4epsps gene for 5-enol-

pyruvylshikimate-3-phospate 

synthase class 2 precursor, 

complete cds



Busca por BLAST

Glycine max transgenic

cp4epsps gene for 5-enol-

pyruvylshikimate-3-phospate 

synthase class 2 precursor, 

complete cds



Busca por BLAST

Glycine max transgenic

cp4epsps gene for 5-enol-

pyruvylshikimate-3-phospate 

synthase class 2 precursor, 

complete cds



Busca por BLAST

pesticidal protein (plasmid) 

[Bacillus thuringiensis]
GenBank: AKJ62760.1

Bacillus thuringiensis strain 

T29 Cry1Ac gene, partial cds

GenBank: MK882923.1



Barra = Identidade





Busca por BLASTp













ESTUDO DIRIGIDO

1. Bancos de dados públicos e internacionais: NCBI, EMBL, DDBJ;

2. Definição de Bioinformática;

3. Análise da sequência no NCBI;

4. Busca de sequências por similaridade;

5. BLAST e Banco de dados de sequências.


