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Programação dinâmica

Alinhamento Global
(Needleman & Wunsch)

Alinhamento Local
(Smith & Waterman)

Matriz de pontos

Introdução

• Alinhamento de pares de seqüências

Método de busca por palavras

Introdução

• Alinhamento de pares de seqüências

FASTAFASTA
((FastFast AlignmentAlignment SearchSearch ToolTool AllAll))

BLASTBLAST
((BasicBasic Local Local AlignmentAlignment andand SearchSearch ToolTool))
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Introdução

• Alinhamento múltiplo de seqüências

ClustalClustal

Seqüências de entrada

Combinações

Alinhamento final

1985 FASTP
Alinhamento  de seqüências de proteínas

1988 FASTA 
Pacote de softwares para 
alinhamento de seqüências de ADN e proteínas

Dr. William R. Pearson 
Bioquímico
Prof.de Bioquímica e
Ciência da Computação 
Universidade de Virgínia

Ms. David J. Lipman
Biólogo
Diretor do NCBI 
National Center for 
Biotechnology Information 

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA
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Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA – Web

http://www.ebi.ac.uk/fasta33/

fasta3: procura seqüências similares em uma 

biblioteca de proteínas ou de seqüências de DNA

fastx/y3: compara uma seqüência de DNA 

com um banco de proteínas nos dois sentidos

fastf3: compara uma mistura de peptídeos com 

um banco de dados de proteínas

fasts3: compara peptídeos que estão ligadas com um BD de proteínas

ssearch3: procura por seqüências similares em um biblioteca de proteína ou 

de seqüências de DNA

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA – Web
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Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA – Web

seg: mascara regiões de baixa complexidade

xnu: mascara regiões contendo repetições internas de 

curta periodicidade 

seg + xnu: combinação dos anteriores

Regress: usa regressão ponderada da pontuação 

média contra o tamanho das seqüências da biblioteca

MLE: usa a estimativa de máxima parcimônia para 

Regress/MLE huf: estima os parâmetros estatísticos 

a partir de cópias aleatórias de cada biblioteca de 

seqüências

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA – Web
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Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA – Web

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• FASTA – Web
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1990 BLAST

• Alinha seqüências de ADN ou 

proteínas com as seqüências 

da base de dados

• Mais rápido que o FASTA

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST

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

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST – Web
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Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST – Web

refseq: banco de dados 

de seqüências não 

redundantes 

gss: seqüências de 

origem genômica e não 

por cDNA

HTGS: High Throughput 

Genomic Sequences

são dados de 

seqüências genômicas

não terminadas

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST – Web
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Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST – Web

Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST – Local

$ blastall -p blastn -d hs_est -i entrada.fa -o out.entrada

-p Nome do programa

blastp: seq. de proteína contra BD de seq. de proteína

blastn: seq. de nucleotídeos contra banco de 

nucleotídeos

blastx: seq. de nucleotídeos nos 6 quadros de leitura 

contra BD de seq.

de proteína

tblastn: seq. de proteína contra BD de nucleotídeos 

dinamicamente traduzidos nos 6 

quadros de leitura

tblastx: seq. de nucleotídeos contra um BD de 

nucleotídeos traduzidos

-d Nome do banco de dados
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Programas de alinhamento 
para buscas em base de dados

• BLAST – Local

1994 Clustal

• Clustal: atribui pesos iguais a 

todas seqüências

• ClustalW: atribui diferentes pesos

às seqüências

• ClustalX: proporciona uma 

interface gráfica para o ClustalW

• Clustal

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw/
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• Clustal – Web

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

• Clustal – Web

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

* Idêntico

. semi conservada

: conservada
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• Clustal – Local

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/software/unix/clustalw/

$ wget ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/software/unix/clustalw/

clustalw1.83.linux.tar.gz

$ tar -zxvf clustalw1.83.linux.tar.gz

• Clustal – Local

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

-infile Arquivo de entrada

-align Faz o alinhamento múltiplo

-bootstrap(=n) Faz o Bootstrap em uma árvore Neighbour Join 

NJ (n= número de bootstraps; def. 

= 1000).

-convert Converte as seqüências de entrada em um 

formato diferente

-help ou -check Mostra uma visão geral sobre os parâmetros

-options Lista os parâmetros da linha de comando

-tree Calcula a árvore neighbour join

clustalw -entrada.fa -align -tree
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Phylip

• Clustal – Local

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

PIR

P1 Proteína 
(completa)
F1 Proteína 
(fragmento)
DL DNA (linear)

DC DNA (circular)
RL RNA (linear)
RC RNA (circular)
N3 tRNA

1) ‘>’ <cod_desc>; <seq_id>

2) Descrição textual

3) Seqüência e ‘*’ marcando o final

1) Num. de espécies e tam. da seqüência

2) Nome da seqüência e seqüência separa em 

blocos de10 caracteres

Aln W
* Idêntico

. semi conservada

: conservada

• Clustal – Local

Programas para alinhamento 
múltiplo de seqüências

CGC

Tamanho, tipo e checksum
interno

Seqüência de gaps do 
início da seqüência para 
que alinhe corretamente 
com outras

GDE


