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Desvendando o BLAST: Sua Chave para o Universo das Sequências Biológicas

Bem-vindo à Aula 6 do nosso curso de Bioinformática e Biologia Computacional! Se você já se sentiu um pouco 
sobrecarregado pela quantidade colossal de dados genéticos e proteicos disponíveis hoje, saiba que não está 
sozinho. O mundo da biologia moderna é um verdadeiro oceano de informações, e navegar por ele sem as 
ferramentas certas pode ser como tentar encontrar uma agulha em um palheiro.

Mas e se eu te dissesse que existe uma ferramenta poderosa, quase um "superpoder", que permite que você não 
apenas encontre essa agulha, mas também entenda sua função, sua origem e suas relações com outras agulhas 
espalhadas pelo planeta? Essa ferramenta é o BLAST, e nesta aula, você começará a desvendar seus segredos.

Nosso objetivo principal nesta jornada é que você compreenda os princípios fundamentais por trás do BLAST, 
desde como ele "pensa" para encontrar semelhanças até como interpretar a relevância estatística de seus 
resultados. Ao final desta aula, você não apenas entenderá os diferentes tipos de BLAST e suas aplicações, mas 
também estará apto a realizar suas primeiras buscas no portal do NCBI, o epicentro da informação biológica global.

Esta aula é um passo crucial para quem busca aprofundar seus conhecimentos em bioinformática, seja para 
complementar sua formação universitária ou para se destacar em processos seletivos que exigem proficiência em 
análise de dados biológicos. Prepare-se para uma imersão que transformará sua maneira de interagir com as 
sequências da vida.



O Desafio da Informação Biológica e a 
Necessidade do BLAST
Imagine por um momento que você é um explorador em uma biblioteca gigantesca, tão vasta que contém bilhões 
de livros, cada um representando uma sequência de DNA ou proteína. Seu desafio é encontrar todos os livros que 
falam sobre um tópico específico, ou ainda mais complexo, encontrar livros que, embora não usem as mesmas 
palavras-chave exatas, abordam temas muito semelhantes. Como você faria isso de forma eficiente?

O Crescimento Exponencial dos Dados: Com o avanço das tecnologias de sequenciamento, temos 
acesso a uma quantidade sem precedentes de informações genéticas e proteicas. Mas ter os dados é 
apenas o primeiro passo; o verdadeiro desafio é extrair significado e conhecimento dessa montanha de 
letras (A, T, C, G ou os aminoácidos).

No mundo da biologia, essa "biblioteca" é o conjunto de bancos de dados de sequências, como o GenBank no 
NCBI, que cresce exponencialmente a cada dia. É aqui que surge um problema fundamental: como podemos 
comparar uma sequência recém-descoberta 3 talvez de um novo microrganismo ou de um gene associado a uma 
doença 3 com todas as sequências já conhecidas no mundo? Fazer isso manualmente seria impossível. Precisamos 
de uma ferramenta que seja rápida, inteligente e capaz de identificar padrões de semelhança que não são óbvios à 
primeira vista.



BLAST: Mais que uma Busca, uma 
Descoberta
A necessidade de uma ferramenta eficiente para comparar sequências levou ao desenvolvimento do BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool). Pense no BLAST não apenas como um motor de busca, como o Google, que 
encontra páginas com palavras-chave exatas. Ele é muito mais sofisticado: o BLAST é como um detetive que, ao 
invés de procurar por nomes idênticos, busca por "impressões digitais" genéticas ou proteicas que indicam uma 
relação, mesmo que distante.

Similaridade Local
Encontra regiões de semelhança 
entre sequências, mesmo que 
não sejam idênticas em toda 
extensão

Relações Evolutivas
Identifica homologia e conexões 
evolutivas entre diferentes 
organismos

Predição Funcional
Prevê funções de proteínas 
desconhecidas baseado em 
similaridades conhecidas

A ideia central por trás do BLAST é encontrar regiões de similaridade local entre uma sequência de consulta 
(aquela que você está investigando) e as sequências contidas em um banco de dados. Isso significa que ele não 
precisa que as duas sequências sejam idênticas em toda a sua extensão; basta que partes delas se assemelhem 
significativamente. Essa capacidade de identificar semelhanças locais é crucial, pois muitas vezes apenas uma 
porção de uma proteína ou gene é responsável por uma função específica ou por uma relação evolutiva.

Essa busca por similaridade local é o que permite que o BLAST vá além de uma simples correspondência exata. Ele 
consegue identificar relações evolutivas (homologia), prever a função de uma proteína desconhecida com base em 
uma similar conhecida, ou até mesmo ajudar a identificar a espécie de um organismo a partir de um pequeno 
fragmento de DNA. É a ponte entre uma sequência de letras e o conhecimento biológico que ela carrega.



Os Pilares do BLAST: Heurística 3 A Busca 
Inteligente
Se o BLAST tivesse que comparar cada letra de sua sequência de consulta com cada letra de cada sequência em 
um banco de dados gigantesco, levaria uma eternidade. Imagine que você precisa encontrar todas as frases que 
contêm a palavra "bioinformática" em todos os livros da biblioteca que mencionamos. Se você ler cada livro, 
palavra por palavra, a tarefa seria inviável. É aí que entra a heurística.

O que é Heurística?

A heurística no BLAST é como um atalho inteligente. Em vez de 
fazer uma busca exaustiva e perfeita, ele usa um método que é 
rápido e, na maioria das vezes, encontra as melhores 
correspondências, mesmo que não garanta encontrar todas as 
correspondências possíveis.

Pense nisso como um sistema de GPS que, ao invés de calcular a 
rota mais curta (que pode ser complexa e demorada), calcula a 
rota mais rápida com base no tráfego atual e nas condições da 
estrada. Ele não garante a rota absolutamente mais curta, mas te 
leva ao destino de forma eficiente.

Como Funciona

Palavras/Seeds: Divide a sequência 
em pequenas "palavras"

Busca Inicial: Procura 
correspondências exatas dessas 
"palavras"

Extensão: Expande a partir dos pontos 
promissores

Otimização: Foca nos alinhamentos 
mais relevantes

O coração dessa heurística reside na ideia de "palavras" ou "seeds". O BLAST começa dividindo sua sequência de 
consulta em pequenas "palavras" (sequências curtas de nucleotídeos ou aminoácidos). Ele então procura por 
correspondências exatas ou muito próximas dessas "palavras" nos bancos de dados. Se uma "palavra" é 
encontrada, o BLAST a usa como um ponto de partida para estender a busca, procurando por regiões maiores de 
similaridade ao redor dessa "semente". É um processo de "encontre um ponto de partida promissor e expanda a 
partir daí".



A Heurística em Ação: Como o BLAST 
Encontra as Pistas
Para entender melhor como a heurística do BLAST funciona, imagine que você está montando um quebra-cabeça 
gigante, mas não tem a imagem de referência. Em vez de tentar encaixar cada peça com todas as outras, você 
começa procurando por peças que têm cores ou padrões muito distintos e que parecem se encaixar 
perfeitamente. Essas são suas "sementes" ou "palavras" iniciais.

01

Identificação de Sementes
O BLAST identifica pequenas sequências de alta 
similaridade como pontos de partida promissores

02

Extensão Bidirecional
A partir das sementes, estende o alinhamento em ambas 
as direções procurando por mais correspondências

03

Avaliação de Qualidade
Utiliza matrizes de pontuação para avaliar a qualidade 
do alinhamento e penalizar lacunas

04

Refinamento Iterativo
Repete o processo para construir alinhamentos cada 
vez mais robustos e significativos

Uma vez que você encontra duas ou três peças que se encaixam bem, você não para por aí. Você começa a 
expandir a partir desse pequeno agrupamento, procurando por peças vizinhas que se conectem a elas, 
construindo gradualmente uma área maior do quebra-cabeça. O BLAST faz algo muito parecido: ele identifica 
essas "sementes" de alta similaridade e, a partir delas, tenta estender o alinhamento em ambas as direções, 
procurando por mais correspondências.

Durante essa extensão, o BLAST utiliza matrizes de pontuação (como BLOSUM para proteínas ou PAM para 
nucleotídeos) que atribuem valores diferentes para correspondências e penalidades para lacunas (gaps). Isso 
permite que ele avalie a qualidade do alinhamento, favorecendo as regiões onde as sequências são mais 
conservadas e penalizando as diferenças que seriam biologicamente menos prováveis. Esse processo iterativo de 
encontrar sementes e estender os alinhamentos é o que torna o BLAST tão eficiente em identificar regiões de 
homologia, mesmo quando há mutações ou inserções/deleções.



Significância Estatística: Quando um 
Resultado é Realmente Importante?
Encontrar semelhanças é uma coisa, mas saber se essas semelhanças são biologicamente significativas é outra. 
Imagine que você joga uma moeda para cima dez vezes e ela cai cara todas as dez vezes. Isso é um evento raro, 
mas pode acontecer por acaso. Agora, se ela cair cara cem vezes seguidas, a probabilidade de ser por puro acaso 
é minúscula, e você começaria a suspeitar que a moeda está viciada.

E-value (Expect Value)

Representa o número esperado de alinhamentos com 
pontuação igual ou melhor que você esperaria 
encontrar por puro acaso em um banco de dados do 
tamanho que você está pesquisando.

E-value = 1: Esperaria 1 alinhamento por acaso

E-value = 0.001: Apenas 1 em 1000 por acaso

Regra geral: Quanto menor, mais significativo

Bit Score

Medida da qualidade do alinhamento que é 
independente do tamanho do banco de dados, 
tornando-o comparável entre diferentes buscas.

Independente do banco: Comparável entre buscas

Qualidade do alinhamento: Quanto maior, melhor

Complementar ao E-value: Força vs. significância

No contexto do BLAST, quando ele encontra um alinhamento entre sua sequência de consulta e uma sequência no 
banco de dados, precisamos saber se essa semelhança é um "acaso" (ruído) ou se realmente indica uma relação 
biológica (sinal). É aqui que entra a significância estatística. O BLAST fornece dois valores principais para ajudar 
nessa interpretação: o E-value (Expect Value) e o Bit Score.



Decifrando os Números: E-value e Bit Score 
na Prática
Para solidificar a compreensão do E-value, pense nele como a "probabilidade de sorte grande". Se o E-value é 
muito alto (por exemplo, 10 ou 5), é como se você tivesse "ganhado" na loteria, mas com tantas outras pessoas 
ganhando prêmios semelhantes que não é nada especial 3 é apenas o acaso. Mas se o E-value é extremamente 
baixo (por exemplo, 1e-50, que é 0.000...001 com 49 zeros), é como se você tivesse ganhado o prêmio principal da 
loteria sozinho, várias vezes seguidas. Isso não é sorte; há algo mais acontecendo.

0.01

Limiar Comum
E-value considerado significativo 

para a maioria das análises

0.001

Alta Confiança
E-value indicativo de relação 

biológica muito provável

1e-50

Extremamente Significativo
Praticamente impossível de ser 

resultado do acaso

Geralmente, um E-value abaixo de 0.01 ou 0.001 é considerado um bom indicativo de uma relação biológica 
significativa. No entanto, o limiar exato pode variar dependendo do contexto da sua pesquisa e do tamanho do 
banco de dados. Bancos de dados maiores tendem a gerar E-values mais altos para a mesma qualidade de 
alinhamento, simplesmente porque há mais sequências para comparar.

Interpretação Prática: Para resultados significativos, procure por E-values baixos e Bit Scores altos. O E-
value nos diz sobre a significância estatística (o quão provável é o acaso), enquanto o Bit Score nos diz 
sobre a força do alinhamento em si.

O Bit Score, por outro lado, é uma medida da qualidade do alinhamento que é independente do tamanho do banco 
de dados. Ele representa a pontuação bruta do alinhamento normalizada, tornando-o comparável entre diferentes 
buscas. Quanto maior o Bit Score, melhor o alinhamento.



Os Diferentes Sabores do BLAST: Uma 
Ferramenta, Várias Aplicações
Assim como um chef de cozinha tem diferentes facas para diferentes tipos de corte 3 uma para legumes, outra 
para carne, outra para pão 3 o BLAST não é uma ferramenta única. Ele possui diversas variantes, cada uma 
otimizada para comparar tipos específicos de sequências (DNA com DNA, proteína com proteína, ou até mesmo 
DNA com proteína, e vice-versa). Essa versatilidade é o que torna o BLAST tão indispensável na bioinformática.

A escolha do "sabor" certo do BLAST depende fundamentalmente do tipo de sequência que você possui (sua 
sequência de consulta) e do tipo de sequência que você espera encontrar no banco de dados. Por exemplo, se 
você tem uma sequência de DNA e quer encontrar genes semelhantes em um banco de dados de DNA, usará uma 
variante. Mas se você tem uma sequência de DNA e quer encontrar proteínas semelhantes, precisará de outra.

Compreender as nuances de cada tipo de BLAST é crucial para obter os resultados mais relevantes e precisos para 
sua pesquisa. Usar a ferramenta errada pode levar a resultados enganosos ou à perda de informações 
importantes. Vamos explorar os principais tipos de BLAST e suas aplicações, para que você possa escolher a 
ferramenta perfeita para cada desafio.



BLASTn: O Detetive de DNA
O BLASTn (nucleotide-nucleotide BLAST) é a variante mais direta e, talvez, a mais intuitiva. Ele é usado quando 
você tem uma sequência de nucleotídeos (DNA ou RNA) como sua consulta e deseja compará-la com um banco 
de dados de outras sequências de nucleotídeos. Pense nele como um detetive que compara impressões digitais 
de DNA com um arquivo de impressões digitais de DNA.

Identificação de Genes
Encontrar a localização de um gene conhecido em um 
genoma recém-sequenciado

Identificação de Espécies
Usar fragmentos de DNA (como 16S rRNA) para 
identificar espécies de organismos

Análise de Polimorfismos
Localizar variações de nucleotídeos (SNPs) em 
sequências

Verificação de Primers
Checar a especificidade de primers de PCR

Sua principal aplicação é encontrar regiões de alta similaridade entre sequências de DNA. Por exemplo, se você 
sequenciou um novo gene e quer saber se ele já foi descrito em outras espécies, ou se há variantes conhecidas 
desse gene em humanos, o BLASTn é a sua ferramenta.

Por ser uma comparação direta de nucleotídeos, o BLASTn é geralmente muito rápido e eficaz para encontrar 
correspondências quase idênticas ou muito próximas.



BLASTp: A Linguagem das Proteínas
Enquanto o BLASTn lida com o DNA, o BLASTp (protein-protein BLAST) é o especialista em proteínas. Ele é 
utilizado quando sua sequência de consulta é uma proteína e você quer compará-la com um banco de dados de 
outras sequências de proteínas. Por que isso é importante? Porque as proteínas são as "máquinas" que realizam a 
maioria das funções biológicas, e suas sequências de aminoácidos são mais conservadas evolutivamente do que 
as sequências de DNA que as codificam.

Por que Proteínas?

Conservação evolutiva: Mais conservadas que 
DNA

Função biológica: Executam a maioria das funções 
celulares

Degeneração do código: Mudanças no DNA 
podem não afetar a proteína

Substituições conservativas: Alguns aminoácidos 
são mais similares entre si

Principais Aplicações

Anotação funcional: Prever função de proteínas 
desconhecidas

Estudos de homologia: Identificar ancestralidade 
evolutiva comum

Famílias de proteínas: Descobrir novos membros 
com domínios funcionais

Imagine que você descobriu uma nova proteína e quer saber qual é sua função provável. Ao usar o BLASTp, você 
pode encontrar proteínas semelhantes em outros organismos que já têm funções conhecidas. Se a similaridade for 
alta, é provável que sua nova proteína tenha uma função semelhante.

A comparação de proteínas é frequentemente mais sensível do que a de nucleotídeos para detectar relações 
evolutivas distantes, pois a degeneração do código genético permite que mudanças no DNA não resultem em 
mudanças no aminoácido, e algumas substituições de aminoácidos são mais conservativas do que outras (ex: um 
aminoácido hidrofóbico por outro hidrofóbico).



BLASTx: Traduzindo o Desconhecido
O BLASTx (nucleotide-protein BLAST) é uma ferramenta fascinante que atua como um "tradutor" genético. Ele é 
usado quando você tem uma sequência de nucleotídeos (DNA ou RNA) como sua consulta, mas deseja compará-
la com um banco de dados de sequências de proteínas. Mas como ele faz isso?

A sequência de DNA é traduzida em todos os seis possíveis quadros de leitura (três em cada fita de DNA: +1, +2, 
+3 e -1, -2, -3). Cada um desses seis "quadros" é uma sequência de aminoácidos. O BLASTx então compara cada 
uma dessas seis sequências proteicas traduzidas com o banco de dados de proteínas. Pense nele como um 
intérprete que pega uma frase em um idioma (DNA) e a traduz de todas as maneiras possíveis para encontrar a 
melhor correspondência em outro idioma (proteína).

Sequência de DNA
Sequência de nucleotídeos de 
entrada

6 Quadros de Leitura
Tradução em todas as direções 
possíveis

Comparação com 
Proteínas
Busca no banco de dados de 
proteínas

Essa abordagem é incrivelmente útil quando você tem uma sequência de DNA que pode conter um gene, mas você 
não sabe exatamente onde ele começa ou termina, ou se ele está completo. O BLASTx é ideal para:

Identificação de genes codificadores de proteínas em sequências genômicas ou de ESTs (Expressed 
Sequence Tags): Mesmo que a sequência de DNA esteja incompleta ou contenha erros de sequenciamento, o 
BLASTx pode encontrar a proteína correspondente.

Anotação de sequências de DNA de organismos pouco estudados: Quando não há muitas sequências de DNA 
conhecidas para um organismo, mas há proteínas homólogas em outras espécies.

Detecção de pseudogenes: Sequências de DNA que se assemelham a genes funcionais, mas contêm 
mutações que impedem a produção de uma proteína funcional.



tBLASTn e tBLASTx: A Ponte entre Mundos
Para completar o arsenal do BLAST, temos o tBLASTn e o tBLASTx, que são particularmente úteis para cenários 
mais complexos, muitas vezes envolvendo comparações entre genomas de diferentes espécies ou a busca por 
genes em bancos de dados de DNA não anotados. Eles são as ferramentas que realmente constroem pontes entre 
o mundo do DNA e o mundo das proteínas.

tBLASTn

O tBLASTn (protein-translated nucleotide BLAST) é o 
inverso do BLASTx. Aqui, sua sequência de consulta é 
uma proteína, e você a compara com um banco de 
dados de nucleotídeos que é traduzido em todos os 
seis quadros de leitura no momento da busca.

Útil para: Encontrar o gene que codifica uma proteína 
conhecida em um genoma recém-sequenciado, 
mesmo que não tenha sido anotado.

tBLASTx

O tBLASTx (translated nucleotide-translated 
nucleotide BLAST) é usado quando tanto sua 
sequência de consulta quanto o banco de dados são 
de nucleotídeos, mas você quer compará-los no nível 
de proteína.

Útil para: Identificar relações evolutivas distantes e 
analisar genomas completos não anotados.

Já o tBLASTx é a ferramenta mais computacionalmente intensiva. Ambas as sequências (consulta e banco de 
dados) são traduzidas em todos os seis quadros de leitura, e então as comparações são feitas entre todas as 
combinações de sequências proteicas resultantes. Isso é extremamente poderoso para:

Identificar relações evolutivas distantes: Como as sequências de proteínas são mais conservadas, o tBLASTx 
pode detectar homologia entre genes que divergiram há muito tempo, mesmo que suas sequências de DNA já 
não se assemelhem muito.

Análise de genomas completos: Encontrar genes em genomas não anotados ou identificar ortólogos e 
paralogos em diferentes espécies.

Conceito Âmbito/Aplicação Base/Origem Exemplo de Uso

BLASTn Nucleotídeo vs. 
Nucleotídeo

Comparação direta de 
DNA/RNA

Encontrar um gene humano 
em um genoma de 
camundongo

BLASTp Proteína vs. Proteína Comparação direta de 
aminoácidos

Prever a função de uma nova 
proteína bacteriana

BLASTx Nucleotídeo (traduzido) 
vs. Proteína

Traduz DNA em 6 
quadros, compara com 
proteínas

Encontrar proteínas em um 
fragmento de DNA genômico

tBLASTn Proteína vs. Nucleotídeo 
(traduzido)

Compara proteína com 
DNA traduzido em 6 
quadros

Localizar o gene codificador 
de uma proteína conhecida 
em um genoma

tBLASTx Nucleotídeo (traduzido) 
vs. Nucleotídeo 
(traduzido)

Traduz ambos em 6 
quadros, compara 
proteínas

Descobrir homólogos de 
genes em genomas distantes 
evolutivamente



Mãos à Obra: Realizando uma Busca no 
Portal do NCBI 3 O Primeiro Passo
Até agora, exploramos a teoria por trás do BLAST, suas heurísticas e os diferentes tipos de busca. Mas a 
verdadeira magia acontece quando você coloca esse conhecimento em prática. O principal portal para realizar 
buscas BLAST é o National Center for Biotechnology Information (NCBI), uma das maiores e mais importantes 
fontes de dados biomédicos do mundo.

Central de Controle
O NCBI é onde todas as 
informações genéticas e 
proteicas são armazenadas e 
disponibilizadas globalmente

Recurso Universal
Inestimável para pesquisadores, 
estudantes e qualquer pessoa 
interessada em biologia 
molecular

Interface Amigável
Projetada para ser acessível, 
mas conhecer o caminho certo 
economiza tempo e frustração

Acessar o NCBI e iniciar uma busca BLAST é o seu primeiro passo para desvendar os mistérios das sequências 
biológicas. Pense no NCBI como a "central de controle" onde todas as informações genéticas e proteicas são 
armazenadas e disponibilizadas. É um recurso inestimável para pesquisadores, estudantes e qualquer pessoa 
interessada em biologia molecular.

Para começar, você precisará acessar o site do NCBI. Uma vez lá, a interface é projetada para ser o mais amigável 
possível, mas conhecer o caminho certo pode economizar tempo e frustração. Vamos guiar você pelos passos 
iniciais para que você possa se sentir confiante ao navegar por essa poderosa plataforma.



Configurando Sua Busca no NCBI: 
Parâmetros Essenciais
Uma vez no portal do NCBI BLAST (geralmente acessível diretamente da página inicial do NCBI ou por busca), 
você será apresentado a uma interface onde poderá inserir sua sequência de consulta e configurar os parâmetros 
da sua busca. É como ajustar os botões de um rádio para sintonizar a estação perfeita. Cada ajuste pode 
influenciar drasticamente os resultados que você obtém.

01

Inserir Sequência
Cole sua sequência na caixa de texto (formato FASTA ou 
sequência bruta)

02

Escolher Tipo de BLAST
Selecione BLASTn, BLASTp, BLASTx, tBLASTn ou 
tBLASTx baseado na sua necessidade

03

Selecionar Banco de Dados
Escolha o banco apropriado (nr, bancos específicos de 
organismos, etc.)

04

Ajustar Parâmetros
Configure E-value, organismo alvo e outros parâmetros 
avançados

Dica Importante: O E-value padrão é geralmente 10, o que pode ser muito alto para a maioria das 
análises. Reduzir esse valor para 0.01 ou 0.001 é uma prática comum para garantir resultados mais 
significativos. Lembre-se: quanto mais rigorosos os parâmetros, menos resultados você terá, mas eles 
serão mais relevantes.

O primeiro passo é colar sua sequência de consulta na caixa de texto designada. Esta sequência pode ser em 
formato FASTA (o mais comum, começando com um ">" seguido pelo nome da sequência e depois a sequência em 
si) ou simplesmente a sequência bruta. Em seguida, você precisará escolher o tipo de BLAST que deseja usar, com 
base no que aprendemos anteriormente sobre sua sequência de consulta e o que você espera encontrar.

Outros parâmetros cruciais incluem a seleção do banco de dados (por exemplo, "nr" para o banco de dados não 
redundante de nucleotídeos ou proteínas, ou bancos de dados específicos de organismos), a escolha do 
organismo (se você quiser restringir a busca a uma espécie específica) e, fundamentalmente, o limite do E-value.



Consolidação do Conhecimento: BLAST em 
Ação
Chegamos ao final da primeira parte da nossa jornada pelo universo do BLAST. Vimos que essa ferramenta é muito 
mais do que um simples buscador; é um detetive inteligente que usa heurísticas para encontrar semelhanças locais 
em um mar de dados biológicos. Compreendemos a importância da significância estatística, especialmente o E-
value, para discernir resultados relevantes do mero acaso. Exploramos os diferentes "sabores" do BLAST 3 
BLASTn, BLASTp, BLASTx, tBLASTn e tBLASTx 3 e como cada um é otimizado para cenários específicos de 
comparação entre DNA e proteínas. Finalmente, demos os primeiros passos práticos para realizar uma busca no 
portal do NCBI, o ponto de partida para suas próprias descobertas.

Avalie o E-value
Sempre determine a relevância biológica de um 
alinhamento através da significância estatística

Escolha o BLAST Correto
Selecione o tipo baseado na sua sequência de 
consulta e objetivo da busca

Use o Portal NCBI
Utilize como sua principal ferramenta para buscas 
BLAST profissionais

Ajuste Parâmetros
Configure limites de E-value e outros parâmetros 
para refinar resultados

Autoavaliação
Um pesquisador possui uma sequência de DNA de um novo vírus e deseja identificar proteínas virais 
homólogas em bancos de dados de proteínas conhecidas. Qual tipo de BLAST seria o mais apropriado para 
essa tarefa? 
a) BLASTn b) BLASTp c) BLASTx d) tBLASTn

1.

Ao realizar uma busca BLAST, um resultado apresenta um E-value de 0.5. O que esse valor sugere sobre a 
significância do alinhamento? 
a) O alinhamento é altamente significativo e indica uma forte relação biológica. 
b) O alinhamento é provavelmente resultado do acaso e não possui significância biológica. 
c) O alinhamento é perfeito e não há necessidade de mais análises. 
d) O E-value não é um bom indicador de significância estatística.

2.

Qual o principal benefício da heurística utilizada pelo BLAST na comparação de sequências? 
a) Garante que todos os alinhamentos possíveis sejam encontrados, sem exceção. 
b) Permite que a busca seja extremamente rápida e eficiente, mesmo em grandes bancos de dados. 
c) Elimina completamente a necessidade de interpretação estatística dos resultados. 
d) É utilizada apenas para comparar sequências de proteínas, não de nucleotídeos.

3.

Um estudante deseja encontrar o gene que codifica uma proteína específica em um genoma bacteriano recém-
sequenciado, que ainda não possui anotações de genes. Ele possui a sequência da proteína como consulta. 
Qual ferramenta BLAST seria a mais indicada? 
a) BLASTp b) BLASTx c) tBLASTn d) tBLASTx

4.

Explique brevemente a diferença entre o E-value e o Bit Score em um resultado de BLAST e como eles são 
usados para interpretar a qualidade de um alinhamento.

5.



Gabarito da Autoavaliação
1 c) BLASTx

Traduz a sequência de DNA em proteínas e 
compara com o banco de dados de proteínas

2 b) O alinhamento é provavelmente 
resultado do acaso
Um E-value alto indica que o resultado pode ser 
obtido por acaso e não possui significância 
biológica

3 b) Permite busca rápida e eficiente
A heurística prioriza a velocidade sobre a 
exaustividade, mesmo em grandes bancos de 
dados

4 c) tBLASTn
Compara uma sequência de proteína com um 
banco de dados de nucleotídeos traduzidos

5. Resposta Discursiva:

O E-value (Expect Value) indica a significância estatística de um alinhamento, ou seja, o número esperado de 
alinhamentos com pontuação igual ou melhor que seriam encontrados por acaso no banco de dados. Quanto 
menor o E-value, mais significativo é o resultado. O Bit Score, por sua vez, é uma medida da qualidade do 
alinhamento que é independente do tamanho do banco de dados, sendo útil para comparar alinhamentos entre 
diferentes buscas. Para interpretar um alinhamento, busca-se um E-value baixo (indicando que não é acaso) e 
um Bit Score alto (indicando um bom alinhamento).



Conexão com a Próxima Aula
Nesta aula, lançamos as bases para sua compreensão do BLAST. Na Aula 7 3 BLAST (Basic Local Alignment 
Search Tool): A Ferramenta Essencial - Parte 2, aprofundaremos ainda mais. Exploraremos como interpretar os 
resultados detalhados do BLAST, incluindo os alinhamentos e as informações adicionais fornecidas pelo NCBI. 
Discutiremos parâmetros avançados de busca, estratégias para otimizar seus resultados e, crucialmente, os erros 
comuns e as armadilhas a serem evitadas para garantir que suas análises sejam robustas e confiáveis. Prepare-se 
para se tornar um verdadeiro mestre na interpretação dos resultados do BLAST!

Recursos Adicionais
Documentação oficial do NCBI BLAST: Para detalhes técnicos e atualizações sobre a ferramenta.

Livro "Bioinformatics and Functional Genomics" de Jonathan Pevsner: Para aprofundamento nos conceitos 
de alinhamento de sequências.

Artigos de revisão em periódicos como Nature e Science: Para entender as aplicações mais recentes do 
BLAST em pesquisas de ponta.

NOTA IMPORTANTE: As informações regulatórias/legais/técnicas desta aula estão atualizadas até 2025. 
Consulte sempre fontes oficiais para verificar alterações.


