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O plano para hoje>>>>>>>>>

1. O que é Bioinformática?

2. Bancos de dados em biologia: foco em alguns bancos 

de dados e ferramentas do NCBI



O fluxo de informações sempre procede do genoma para o 

proteoma, e não vice-versa. As exceções são reações que são 

catalisadas pela transcriptase reversa e replicase de vírus de RNA



- Momento chave para a bioinformática o início da

década de 1950, quando a revista Nature publicou o

trabalho clássico sobre a estrutura em hélice da

molécula de DNA por James Watson e Francis Crick.

As bases moleculares para o entendimento estrutural

da replicação e tradução do material genético foram

apresentadas, permitindo-nos entender como aquela

"sequência de letras" (as bases do DNA) se

organizam tridimensionalmente.



A Dr. Margaret Belle (Oakley) Dayhoff (11 de

março de 1925 – 5 de fevereiro de 1983) foi uma

físico-química americana e pioneira no campo da

bioinformática. Dayhoff foi professora no Centro

Médico da Universidade de Georgetown e

pesquisadora em bioquímica na National

Biomedical Research Foundation, onde foi

pioneira na aplicação de métodos matemáticos e

computacionais ao campo da bioquímica. Ela

dedicou sua carreira à aplicação das tecnologias

computacionais para promover avanços no

campo da biologia e da medicina, em especial à

criação de bases de dados de ácidos nucleicos e

proteínas, além de ferramentas para utilizá-las.

Considerada a mãe da bioinformática



IBM 7090, computador que

Margaret Dayhoff utilizou

no início de seus trabalhos

(NASA Ames Resarch

Center, 1961).



Em 1974 foi criado o EMBL é uma base de dados de

sequências nucleotídicas (DNA ou RNA), provenientes de

diversas fontes, tais como da literatura científica e de

patentes, mas principalmente da submissão direta de

sequências pelos pesquisadores ou grupos de seqüenciamento



O Projeto Genoma Humano (Hugo) teve inicio em 1988, consistiu num esforço

internacional para o mapeamento do genoma humano e a identificação de todos os

nucleotídeos que o compõem. Após iniciativa dos Institutos Nacionais da Saúde

estadunidenses (NIH), centenas de laboratórios de todo o mundo se uniram à tarefa de

sequenciar, um a um, os genes que codificam as proteínas do corpo humano e também aquelas

sequências de DNA que não são genes. Laboratórios de países em desenvolvimento também

participaram do empreendimento com o objetivo de formar mão-de-obra qualificada em

genômica.





O que é Bioinformática?

- Tem como base o desenvolvimento e

aplicação de ferramentas

computacionais em analisar todas os

tipos de dados biológicos via modelos

estatísticos;

- A análise do conteúdo das informações

de genomas inteiros. Essas informações

incluem os números e os tipos de genes

e produtos gênicos, bem como a

localização, o número e os tipos de

sítios de ligação no DNA e no RNA que

possibilitam aos produtos funcionais

serem sintetizados na ocasião e no local

corretosUma boa comunicação entre as diferentes disciplinas 

científicas é essencial para os bioinformáticos fazerem 

pesquisas



- Um conceito biológico chave por trás da bioinformática é a homologia.

- Estruturas homólogas têm o mesmo ancestral ou prevê-se que tenham o mesmo

ancestral.

- O conceito de homologia pode ser subdividido em ortologia e paralogia. Esses

conceitos foram definidos por Walter M. Fitch e se tornaram os termos-chave

usados em bioinformática (Fitch 2000).

- Genes ou proteínas ortólogos são homólogos que divergiram após eventos de

especiação, enquanto parálogos são homólogos que divergiram como

consequência da duplicação do gene.

- Em procariotos, várias cópias de um gene com a mesma função geralmente não

são toleradas e, como consequência, parálogos da mesma espécie terão funções

diferentes.

Homologia



Um exemplo é mostrado na Figura acima da filogenia das proteínas na toxina de distensão citoletal (CDT). O CDT é

produzido por alguns patógenos bacterianos, como espécies de Campylobacter e Haemophilus. CDT não foi encontrado

em bactérias Gram-positivas. A CDT pode induzir a parada do ciclo celular G2 / M, fragmentação da cromatina, distensão

celular e aumento do núcleo de células eucarióticas. CDT é um heterotrímero que consiste em cadeias de proteínas

CDTA, CDTB e CDTC. As três proteínas são homólogas, mas distantemente relacionadas. Pela figura pode-se ver que

todas as proteínas CDTA estão relacionadas nas diferentes espécies comparadas e, portanto, são ortólogas. Além disso, as

proteínas CDTB estão relacionadas em diferentes espécies, e também são ortólogas de acordo com a definição. No

entanto, as proteínas CDTA e CDTB estão mais distantemente relacionadas e são parálogas por estarem presentes na

mesma espécie, mas com funções diferentes.



Arun Prabhu Dhanapal and Mahalingam Govindaraj

Hindawi Publishing Corporation

Genetics Research International

Volume 2015, Article ID 684321, 15 pages

http://dx.doi.org/10.1155/2015/684321

Descrição do fluxograma para integração de plataformas ômicas biológicas com

bioinformática, vinculando bancos de dados de plantas agrícolas e uso público de

acesso aberto.



Representação de algumas das principais áreas da bioinformática. As metodologias que lidam

majoritariamente com estruturas 3D estão representadas em laranja, enquanto as metodologias

envolvidas principalmente com sequências estão representadas em verde. Devemos lembrar, contudo,

que esta separação é imperfeita. Por exemplo, a modelagem comparativa parte de sequências, a

função de um gene pode ser determinada pela estrutura da proteína associada.





Alinhamento global busca o melhor alinhamento em toda a extensão das duas sequências 

comparadas.

Alinhamento local busca somente alinhamento de regiões de alta similaridade, não importando 

as sequências adjacentes a estas regiões





Diferente plataformas utilizadas para o sequenciamento do DNA











http://www.ncbi.nlm.nih.gov/About/glance/ourmission.html

1. Criado em 4 de novembro de 1998, como uma divisão da NLM e NIH 

O que faz: 

I. Pesquisa a nível molecular em ciências biomédicas, empregando métodos matemáticos e 

computacionais. 

II. Colaboração com outros institutos do NIH, com a academia, indústria e outras agências 

Comunicação científica, por meio de reuniões, workshops e conferências.

III. Formação em pesquisa básica e aplicada em biologia computacional. Desenvolve, distribui, apóia 

e coordena o acesso a muitos bancos de dados e software para a comunidade científica e médica. 

IV. Desenvolve e promove padrões para intercâmbio de dados.

CENTRO NACIONAL DE 

INFORMAÇÕES 

BIOTECNOLOGICAS - NCBI



Manual NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bookshelf/br.fcgi?book=handbook

NCBI: Site map http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Sitemap



NCBI: Entrez The life science search 

engine

• Not a database itself, but a interface to query 
several databases at once:
– Literature 

– Sequences
• ADN

• Proteins

– 3D structures

– Protein domains

– Population studies

– Gene expression data

– Genome data

– Taxonomic information

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

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


BLAST http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/

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


BLAST

- Ferramenta de busca de similaridade de sequências. 

- Consulta de sequências em Banco de dados biológicos

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

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




Online exercise (Hint: use the option for advanced search)

1. Go to http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

2. Search for Hemoglobin Subunit Beta (HBB) mRNA in humans

3. Select nucleotide from the result screen

4. Show the entry NM_000518.4

5. Identify the different pieces of information from the results screen.

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


Anotação 

- Postular função para produto de gene;

- Predizer estruturas do genoma e suas funções.

Anotam-se:

- Genes que codificam proteínas

- tRNAs

- rRNAs

- ORFs hipotéticos

- Clusters de GC

- Repetições

- Codon usage

- Promotores



GenBank

• Banco de dados de sequência de nucleotídeos 

• Parte da "Colaboração Internacional de Banco de Dados de Sequência 

de Nucleotídeos", que também é integrada por EMBL y el DDBJ 

• Em sua versão mais recente (15 de abril de 2016), existem 

211.423.912.047 bases, a partir de 193.739.511 sequências relatadas.

• É atualizado aprox. a cada 2 meses

• As sequências são enviadas diretamente por seus próprios autores. 

• Há uma verificação de qualidade mínima realizada pela equipe do 

GenBank, e todas as informações associadas a uma sequência 

dependem totalmente de seus remetentes

• O nível de redundância é alto



Record format for a GenBank 
entry

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Sitemap/samplerecord.html

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Sitemap/samplerecord.html


PubMed

http://www.pubmed.gov/



PubMed



PubMed



Some other databases @ NCBI

• OMIM: Online Mendelian Inheritance in Man. 

Catalogue of human genes and genetic disorders

• Books: NCBI offers several dozens of book 

online

• Taxonomy: Taxonomy search engine for the 

mayor taxonomy divisions. 

• Structure: Molecular Modelling Database. 

Contains 3D protein structures.



Entrez

•Go to the site: 

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

•Select the database: PubMed

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


Entrez

•Search for the papers of a single author 

(Weisshaar B) from one specific year (2009). Use 

the modifiers DP y AU. As it is shown below:

As an alternative option you can use the “Advance search” option

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bookshelf/br.fcgi?book=helppubmed&part=pubme

dhelp#pubmedhelp.Search_Field_Descrip

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

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bookshelf/br.fcgi?book=helppubmed&part=pubmedhelp%23pubmedhelp.Search_Field_Descrip
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/


Entrez

•Select the paper shown in the figure:

You can follow this link to find other papers on the same matter. 

•Click on the title of the paper.



Entrez

Look for the link to related genes and follow it.

Abstract



ESTUDO DIRIGIDO

1. Introdução à Bioinformática

2. Bancos de dados em biologia: foco em alguns 

bancos de dados e ferramentas do NCBI

LEITURA RECOMENDADA

Griffiths AJ et al. Introdução à genética. Capitulo

14 Genomas e Genômica, pg: 447-480, 2016.


