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Desvendando os Segredos do BLAST: Além da Busca, a Interpretação

Você já sentiu a emoção de encontrar algo que procurava, mas depois se viu diante de uma pilha de informações e 
não soube por onde começar a interpretá-las? É exatamente essa a sensação que muitos pesquisadores e 
estudantes têm após rodar uma busca no BLAST. Na nossa aula anterior, você aprendeu a iniciar essa poderosa 
ferramenta, mas a verdadeira magia acontece quando desvendamos o que os resultados realmente significam.

Imagine que você está em uma biblioteca gigantesca, e o BLAST é o seu bibliotecário superinteligente que 
encontra todos os livros (sequências) que parecem relevantes para sua pesquisa. No entanto, ele te entrega uma 
lista com milhares de títulos e resumos. Como você decide quais são os mais importantes? Quais realmente 
contêm o que você precisa? É isso que faremos hoje: aprender a ler o "mapa do tesouro" que o BLAST nos 
entrega.

Nesta aula, nosso objetivo é transformar você em um verdadeiro especialista na interpretação dos resultados do 
BLAST. Você será capaz de analisar métricas cruciais como o Score, o E-value, a identidade e a cobertura, 
entendendo o que cada uma delas revela sobre a similaridade entre as sequências. Além disso, vamos explorar 
como ajustar os parâmetros avançados para otimizar suas buscas e, o mais importante, como aplicar o BLAST em 
cenários práticos, desde a identificação de genes até estudos evolutivos complexos. Prepare-se para dar um salto 
qualitativo na sua jornada pela bioinformática!



Os Pilares da Interpretação: Score, E-value, 
Identidade e Cobertura
Depois de submeter sua sequência ao BLAST, o sistema retorna uma página repleta de informações. À primeira 
vista, pode parecer um emaranhado de números e letras, mas cada elemento ali é uma peça fundamental para 
entender a relação entre sua sequência de consulta (query) e as sequências encontradas nos bancos de dados 
(subject ou hit). É como receber um relatório detalhado de um detetive: cada pista, por menor que seja, contribui 
para a conclusão final.

Ponto-chave: Para começar a decifrar esse relatório, precisamos focar em quatro métricas principais que 
o BLAST destaca: o Score, o E-value, a Identidade e a Cobertura. Pense nelas como os quatro pilares que 
sustentam a sua interpretação.

Score
Medida estatística da qualidade do alinhamento

E-value
Probabilidade de encontrar o resultado por acaso

Identidade
Porcentagem de bases/aminoácidos idênticos

Cobertura
Extensão da sequência envolvida no alinhamento

Vamos mergulhar em cada um desses pilares, entendendo não apenas o que eles representam numericamente, 
mas, mais importante, o que eles significam no contexto biológico. A compreensão profunda dessas métricas é o 
que diferencia um usuário casual do BLAST de um bioinformata capaz de extrair insights valiosos e confiáveis.



O Score: A Pontuação da Similaridade
Quando você joga um jogo, sua performance é frequentemente medida por uma pontuação, certo? No BLAST, o 
Score (ou Bit Score) funciona de maneira semelhante: ele é uma medida estatística da qualidade do alinhamento 
entre sua sequência de consulta e uma sequência encontrada no banco de dados. Quanto maior o score, melhor o 
alinhamento e, consequentemente, maior a similaridade entre as duas sequências.

Como o Score é Calculado?

O BLAST utiliza uma matriz de pontuação (como BLOSUM ou PAM 
para proteínas, ou uma matriz mais simples para nucleotídeos) que 
atribui pontos para cada par de bases ou aminoácidos que se 
alinham, e penalidades para lacunas (gaps) ou desalinhamentos. O 
score final é a soma dessas pontuações ao longo do alinhamento.

É como um sistema de pontos em um jogo de palavras cruzadas: 
cada letra correta no lugar certo ganha pontos, enquanto erros ou 
espaços em branco podem subtrair.

01

Correspondências

Pontos positivos para bases/aminoácidos 
idênticos

02

Penalidades

Pontos negativos para gaps e mismatches

03

Score Final

Soma total das pontuações do alinhamento

Um score alto indica que o alinhamento é biologicamente significativo, sugerindo uma relação evolutiva ou 
funcional entre as sequências. No entanto, o score por si só não é suficiente. Ele é influenciado pelo 
comprimento do alinhamento e pela composição das sequências. Por isso, precisamos de outras métricas para 
contextualizá-lo e garantir que a similaridade não seja apenas uma coincidência.



O E-value: A Probabilidade do Acaso
Se o Score é a pontuação da similaridade, o E-value (Expected Value) é a métrica que nos diz o quão confiável 
essa pontuação é. Ele representa o número esperado de alinhamentos com um score igual ou melhor que o 
observado que você encontraria por puro acaso em um banco de dados do tamanho que você está pesquisando.

E-value Alto
Maior probabilidade de ser por 
acaso

Exemplo: E-value = 1.0

E-value Baixo
Menor probabilidade de ser por 
acaso

Exemplo: E-value = 1e-50

Resultado Confiável
Estatisticamente significativo

Limiar: < 0.001

Analogia: Pense no E-value como a probabilidade de um evento raro. Se você joga uma moeda 100 vezes 
e ela cai cara 99 vezes, o E-value seria extremamente baixo, indicando que é muito improvável que isso 
tenha acontecido por acaso.

Um E-value de 1e-50 (0.000...01, com 49 zeros) sugere que você esperaria encontrar um alinhamento tão bom 
apenas uma vez em 10^50 buscas aleatórias. Isso é incrivelmente improvável, o que nos dá grande confiança na 
relação entre as sequências.

Um E-value de 0.0 significa que o resultado é tão bom que a probabilidade de ser por acaso é praticamente zero. 
Geralmente, um E-value abaixo de 0.001 ou 1e-5 já é considerado um bom indicativo de similaridade biológica, mas 
o limiar aceitável pode variar dependendo do contexto da pesquisa e do tamanho do banco de dados. É a métrica 
mais importante para determinar a significância estatística de um alinhamento.



Identidade e Cobertura: Quão Semelhantes e 
Quão Abrangente?
Enquanto o Score e o E-value nos dão uma ideia geral da qualidade e significância do alinhamento, a Identidade e 
a Cobertura nos fornecem detalhes mais específicos sobre a natureza dessa similaridade.

Identidade (Percent Identity)

Mede a porcentagem de bases (para DNA/RNA) ou 
aminoácidos (para proteínas) que são exatamente 
iguais entre as duas sequências alinhadas.

100% = sequências idênticas naquele trecho

70% = 70 em cada 100 posições são iguais

Cobertura (Query Coverage)

Indica a porcentagem da sua sequência de consulta 
(ou da sequência do banco de dados) que está 
envolvida no alinhamento.

Alta cobertura = grande parte da sequência foi 
alinhada

Baixa cobertura = apenas pequena região alinhada

Conceito O que mede? Exemplo

Identidade Porcentagem de 
bases/aminoácidos idênticos no 
alinhamento

95% de identidade: 95 em 100 posições 
são iguais

Cobertura Porcentagem da sequência de 
consulta que está alinhada

80% de cobertura: 80% da sua 
sequência foi alinhada

Analogia dos Livros: Imagine que você está comparando dois livros: a identidade seria a porcentagem de 
palavras idênticas, enquanto a cobertura seria a porcentagem de páginas que foram comparadas.

Ambas as métricas são essenciais para uma interpretação completa. Uma alta identidade em um alinhamento curto 
(baixa cobertura) pode ser menos informativa do que uma identidade moderada em um alinhamento que cobre 
quase toda a sequência. É como encontrar duas frases idênticas em dois livros diferentes (alta identidade, baixa 
cobertura) versus encontrar dois livros que são 70% iguais em todo o seu conteúdo (identidade moderada, alta 
cobertura). O segundo caso sugere uma relação muito mais forte.



Mergulhando nos Detalhes: A Visualização 
do Alinhamento
Após analisar as métricas sumárias, o próximo passo é aprofundar-se na visualização do alinhamento 
propriamente dito. O BLAST não apenas fornece os números, mas também mostra graficamente onde os 
alinhamentos ocorrem na sua sequência de consulta e, em seguida, apresenta os alinhamentos detalhados, base 
por base ou aminoácido por aminoácido.

Visualização Gráfica
Mapa de calor mostrando 
distribuição dos "hits" ao longo da 
sequência

Alinhamentos Detalhados
Comparação base por base entre 
Query e Subject

Análise de Variações
Identificação de mutações, 
polimorfismos e regiões 
conservadas

A visualização gráfica, geralmente na parte superior da página de resultados, é como um mapa de calor que 
mostra a distribuição dos "hits" ao longo da sua sequência de consulta. Barras coloridas indicam a força do 
alinhamento (geralmente, vermelho para os melhores, azul para os mais fracos). Isso permite que você identifique 
rapidamente regiões conservadas ou domínios funcionais que podem ter sido alinhados com várias sequências do 
banco de dados.

Abaixo do resumo gráfico, você encontrará os alinhamentos individuais. Aqui, sua sequência de consulta (Query) é 
alinhada diretamente com a sequência do banco de dados (Subject). Você verá as bases ou aminoácidos 
correspondentes, os mismatches (diferenças) e os gaps (inserções/deleções). Uma linha no meio geralmente 
indica identidades, enquanto espaços ou letras diferentes marcam as variações. Analisar esses detalhes é crucial 
para entender mutações, polimorfismos ou regiões conservadas que são importantes para a função da proteína ou 
do gene. É como inspecionar um documento antigo com uma lupa, procurando por cada detalhe e imperfeição.



Parâmetros Avançados: Ajustando a Lupa do 
BLAST
O BLAST, por padrão, vem com configurações otimizadas para a maioria das buscas. No entanto, em cenários 
específicos, ser capaz de ajustar os parâmetros avançados é como ter uma lupa com foco ajustável: permite que 
você refine sua busca para encontrar exatamente o que precisa, seja para ser mais rigoroso ou para ser mais 
permissivo.

Word Size
Define o tamanho mínimo das 
"palavras" para iniciar um 
alinhamento

Maior = busca mais rápida, 
pode perder alinhamentos 
distantes

Menor = busca mais 
sensível, mais lenta

Penalidades de Gap
Custo para abrir ou estender 
uma lacuna no alinhamento

Gap opening penalty

Gap extension penalty

Matrizes de Pontuação
Definem pontos para cada par 
de aminoácidos

BLOSUM para proteínas

PAM para diferentes 
divergências evolutivas

Filtros de Baixa Complexidade: Você pode aplicar filtros para evitar que regiões repetitivas ou de 
composição simples (como longas cadeias de adeninas) gerem alinhamentos espúrios. É como filtrar o 
ruído em uma gravação para ouvir apenas a voz principal.

Além disso, você pode aplicar filtros de baixa complexidade para evitar que regiões repetitivas ou de composição 
simples (como longas cadeias de adeninas) gerem alinhamentos espúrios. É como filtrar o ruído em uma gravação 
para ouvir apenas a voz principal. Dominar esses ajustes permite que você adapte o BLAST para suas 
necessidades específicas, seja para encontrar sequências quase idênticas ou para descobrir homólogos distantes 
com uma relação evolutiva mais tênue.



Otimização de Buscas: Encontrando a 
Agulha no Palheiro
Ajustar os parâmetros avançados é uma parte da otimização, mas a escolha do programa BLAST correto e do 
banco de dados adequado é igualmente crucial para encontrar a "agulha no palheiro" genético.

O BLAST não é uma ferramenta única; ele é uma suíte de programas, cada um projetado para um tipo específico de 
comparação de sequência. Usar o programa errado é como tentar cortar madeira com uma chave de fenda: você 
pode até conseguir algo, mas não será eficiente nem preciso.

Programa Sequência de 
Consulta

Banco de Dados Aplicação Típica

blastn Nucleotídeo Nucleotídeo Encontrar genes homólogos de DNA/RNA

blastp Proteína Proteína Encontrar proteínas homólogas

blastx Nucleotídeo Proteína Identificar proteínas codificadas por um DNA

tblastn Proteína Nucleotídeo Encontrar genes que codificam uma proteína 
conhecida

tblastx Nucleotídeo Nucleotídeo Comparar sequências de DNA através de suas 
traduções proteicas

A seleção do banco de dados também é fundamental. O NCBI oferece uma vasta gama, desde o abrangente "nr" 
(non-redundant) até bancos de dados específicos de espécies, genomas ou proteínas. Se você está procurando 
um gene em particular em humanos, não faz sentido pesquisar em um banco de dados de bactérias. Escolher o 
banco de dados mais relevante reduz o tempo de busca e aumenta a especificidade dos resultados, tornando sua 
pesquisa muito mais eficiente e focada.



Aplicações Práticas: Identificação de Genes 
3 O Detetive Molecular
Agora que dominamos a interpretação e a otimização, é hora de ver o BLAST em ação no mundo real. Uma das 
aplicações mais fundamentais e frequentes do BLAST é a identificação de genes. Imagine que você sequenciou 
um novo organismo e obteve milhares de fragmentos de DNA. Como você descobre quais desses fragmentos 
contêm genes e, mais importante, quais genes são esses?

Fragmento de DNA Desconhecido
Sequência obtida de um novo organismo

Busca no BLAST
Submissão usando blastx contra banco de proteínas

Identificação de Homólogos
Encontrar proteínas conhecidas similares

Inferência de Função
Determinar a provável função do gene

O BLAST atua como seu detetive molecular particular. Ao submeter um fragmento de DNA desconhecido ao BLAST 
(geralmente usando blastx contra um banco de dados de proteínas), você pode encontrar sequências de proteínas 
conhecidas que são altamente similares. Se o alinhamento for significativo (baixo E-value, alta identidade e 
cobertura), isso sugere fortemente que seu fragmento de DNA codifica uma proteína homóloga àquela encontrada 
no banco de dados.

Analogia: É como encontrar uma impressão digital em uma cena de crime e compará-la com um banco de 
dados de criminosos conhecidos para identificar o suspeito.

Essa técnica é amplamente utilizada em projetos de sequenciamento de genomas para anotação inicial, na busca 
por genes específicos em novas espécies, ou para confirmar a presença de um gene de interesse em uma 
amostra. Por exemplo, se você está estudando uma bactéria resistente a antibióticos, pode usar o BLAST para 
identificar genes de resistência conhecidos em seu genoma, fornecendo pistas cruciais para entender o 
mecanismo de resistência.



Anotação Funcional: Dando Sentido ao 
Desconhecido
Identificar um gene é um passo importante, mas a pergunta que se segue é: "O que esse gene faz?". A anotação 
funcional é o processo de atribuir uma função biológica a uma sequência de DNA ou proteína. O BLAST é uma 
ferramenta indispensável nesse processo, operando sob o princípio de que sequências similares geralmente 
possuem funções similares.

Processo de Anotação Funcional

Se você encontra uma sequência desconhecida que tem alta 
similaridade com uma proteína de função conhecida (por exemplo, 
uma enzima envolvida no metabolismo de açúcares), é razoável 
inferir que sua sequência desconhecida pode ter uma função 
semelhante. Essa inferência é a base da anotação funcional por 
homologia.

Além de identificar a função geral, o BLAST pode ajudar a 
identificar domínios proteicos conservados, que são regiões da 
proteína com funções específicas (como um domínio de ligação a 
DNA ou um sítio catalítico).

01

Identificação

Encontrar sequências homólogas 
conhecidas

02

Inferência

Atribuir função baseada na similaridade

03

Validação

Confirmar com outros bancos de dados

Recursos Complementares: Muitas vezes, os resultados do BLAST direcionam você para outros bancos 
de dados e ferramentas, como Gene Ontology (GO) para termos funcionais padronizados ou UniProt para 
informações detalhadas sobre proteínas.

É como encontrar um mapa de uma cidade desconhecida e, ao identificar um prédio familiar, você pode inferir a 
função dos edifícios vizinhos e, a partir daí, começar a navegar pela cidade com mais confiança. A anotação 
funcional é crucial para entender os mecanismos biológicos e para o desenvolvimento de novas terapias ou 
biotecnologias.



Estudos Evolutivos: Rastros do Passado 
Genético
A vida na Terra compartilha uma ancestralidade comum, e as sequências de DNA e proteínas carregam os rastros 
do passado evolutivo. O BLAST é uma ferramenta poderosa para desvendar essas relações, permitindo que os 
cientistas identifiquem sequências homólogas (que compartilham um ancestral comum) em diferentes espécies.

Ao comparar uma sequência de um organismo com bancos de dados de diversas espécies, você pode identificar 
ortólogos (genes em diferentes espécies que evoluíram de um gene ancestral comum por especiação) e 
parálogos (genes dentro da mesma espécie que surgiram por duplicação gênica). A identificação de ortólogos é 
crucial para estudos comparativos, pois eles geralmente mantêm a mesma função em diferentes espécies. Já os 
parálogos podem ter funções ligeiramente diferentes ou até mesmo novas funções.

Analogia da Árvore Genealógica: Pense nisso como construir uma árvore genealógica para genes. O BLAST 
ajuda a encontrar os "parentes" mais próximos e distantes, permitindo que os pesquisadores reconstruam a 
história evolutiva de um gene ou de uma família de proteínas.

Por exemplo, ao comparar a sequência de uma proteína humana com a de um camundongo, podemos inferir que 
ambas as proteínas são ortólogas e, portanto, provavelmente desempenham funções semelhantes, o que é vital 
para o uso de modelos animais em pesquisa biomédica.

Ortólogos
Genes em diferentes espécies 

que evoluíram de um gene 
ancestral comum por especiação

Parálogos
Genes dentro da mesma espécie 
que surgiram por duplicação 
gênica

Homólogos
Sequências que compartilham um 
ancestral comum evolutivo

Filogenética
Reconstrução da história evolutiva 

de genes e espécies



Desafios e Armadilhas na Interpretação do 
BLAST
Embora o BLAST seja uma ferramenta incrivelmente poderosa, ele não está isento de desafios e armadilhas na 
interpretação. Confiar cegamente nos resultados sem uma análise crítica pode levar a conclusões errôneas. É 
como usar um GPS: ele é ótimo para te guiar, mas se você não prestar atenção ao contexto (trânsito, obras, etc.), 
pode acabar em um lugar inesperado.

Falsos Positivos
Um alinhamento com E-value 
baixo pode parecer 
significativo, mas se a 
identidade for muito baixa ou a 
cobertura for mínima, pode ser 
apenas uma coincidência 
estatística

Especialmente em 
sequências curtas

Regiões de baixa 
complexidade

Viés do Banco de Dados
Se o banco de dados não 
contém a sequência real que 
você procura, o BLAST não a 
encontrará

Sequências não 
depositadas

Organismos pouco 
estudados

Limitações Técnicas
Certas características das 
sequências podem dificultar a 
interpretação

Sequências muito curtas

Muitas inserções/deleções

Regiões repetitivas

Recomendação: Sempre combine a análise do BLAST com seu conhecimento biológico e outras 
evidências. Uma abordagem crítica e contextualizada é essencial para interpretações confiáveis.

Um dos principais desafios são os falsos positivos. Um alinhamento com um E-value baixo pode parecer 
significativo, mas se a identidade for muito baixa ou a cobertura for mínima, pode ser apenas uma coincidência 
estatística, especialmente em sequências curtas ou em regiões de baixa complexidade. Regiões de baixa 
complexidade (como repetições de uma única base) podem gerar alinhamentos espúrios com muitas outras 
sequências, mas sem significado biológico real.

Outra armadilha é o viés do banco de dados. Se o banco de dados que você está usando não contém a sequência 
real que você procura (por exemplo, porque ela ainda não foi sequenciada ou depositada), o BLAST não a 
encontrará, não importa o quão boa seja sua sequência de consulta. Além disso, sequências muito curtas podem 
ser difíceis de alinhar de forma significativa, e sequências com muitas inserções/deleções podem ter alinhamentos 
complexos que exigem uma interpretação cuidadosa. Sempre combine a análise do BLAST com seu conhecimento 
biológico e outras evidências.



Tendências Atuais e o Futuro do BLAST
O BLAST é uma ferramenta clássica da bioinformática, desenvolvida no final dos anos 80, mas sua relevância 
perdura e ele continua a evoluir para se adaptar às tendências atuais da pesquisa. Com o advento do 
sequenciamento de nova geração (NGS), que gera volumes massivos de dados, a necessidade de ferramentas de 
busca de sequência rápidas e eficientes nunca foi tão grande.

1

Integração com NGS
Pipelines de análise de dados de sequenciamento 
de nova geração incorporam BLAST para análises 

detalhadas

2

Computação em Nuvem
Versões em nuvem do BLAST permitem 

processamento de grandes volumes de dados

3

Machine Learning
Integração com aprendizado de máquina para 

refinar interpretação e predição de funções

Uma das tendências é a integração do BLAST em pipelines de análise de dados de NGS. Embora ferramentas 
mais rápidas baseadas em k-mers (como o Kraken ou o Centrifuge) sejam usadas para classificação taxonômica 
inicial de grandes volumes de reads, o BLAST ainda é insubstituível para análises mais detalhadas de sequências 
específicas, como a identificação de genes de resistência a antibióticos em metagenomas.

Além disso, a disponibilidade de versões em nuvem do BLAST e a otimização para computação de alto 
desempenho (HPC) permitem que pesquisadores com recursos limitados processem grandes volumes de dados 
de forma mais eficiente.

Recursos de Referência: A curadoria contínua de bancos de dados como NCBI, Ensembl e UniProt, 
juntamente com a publicação de novos algoritmos em periódicos de alto impacto como Nature, Science e 
Cell, garante que o BLAST permaneça uma ferramenta de ponta.

O futuro do BLAST também envolve sua integração com abordagens de aprendizado de máquina para refinar a 
interpretação de resultados e prever funções com maior precisão. A curadoria contínua de bancos de dados como 
NCBI, Ensembl e UniProt, juntamente com a publicação de novos algoritmos em periódicos de alto impacto como 
Nature, Science e Cell, garante que o BLAST permaneça uma ferramenta de ponta, adaptando-se às crescentes 
demandas da biologia computacional e genômica.



Integrando BLAST no Fluxo de Trabalho 
Bioinformático
O BLAST raramente é a única ferramenta utilizada em um projeto de bioinformática; ele é, na verdade, um 
componente crucial em um fluxo de trabalho maior. Pense nele como uma peça fundamental em um quebra-
cabeça complexo. Os resultados do BLAST frequentemente servem como ponto de partida para análises mais 
aprofundadas, conectando-se a outras ferramentas e conceitos que você aprenderá no curso.

BLAST
Identificação de sequências homólogas

MSA
Alinhamento Múltiplo de Sequências

Filogenia
Construção de árvores evolutivas

Estrutura
Modelagem molecular

Por exemplo, após identificar sequências homólogas com o BLAST, o próximo passo lógico pode ser realizar um 
Alinhamento Múltiplo de Sequências (MSA). O MSA permite comparar simultaneamente várias sequências 
relacionadas, revelando regiões conservadas que são críticas para a função e estrutura da proteína. Essas regiões 
conservadas, por sua vez, são usadas para construir árvores filogenéticas, que ilustram as relações evolutivas 
entre as sequências e as espécies.

Aplicações Downstream

Previsão de estrutura de proteínas

Modelagem molecular

Design de experimentos

Desenvolvimento de terapias

Biotecnologia

Exemplo Prático

Se o BLAST sugere que sua sequência é um receptor 
de membrana, isso direciona suas próximas etapas 
experimentais. É uma ferramenta de descoberta que 
abre portas para investigações mais profundas.

Além disso, os resultados do BLAST podem informar a previsão de estrutura de proteínas, a modelagem 
molecular e até mesmo o design de experimentos em laboratório. Se o BLAST sugere que sua sequência é um 
receptor de membrana, isso direciona suas próximas etapas experimentais. É uma ferramenta de descoberta que 
abre portas para investigações mais profundas, transformando dados brutos em conhecimento biológico 
significativo.



Consolidação e Próximos Passos
Chegamos ao fim da nossa jornada pela interpretação e aplicação do BLAST. Vimos que essa ferramenta vai muito 
além de uma simples busca por similaridade; ela é um portal para desvendar a função, a evolução e a identidade 
de sequências biológicas. Dominar o Score, o E-value, a Identidade e a Cobertura é essencial para extrair insights 
confiáveis e tomar decisões informadas em suas pesquisas.

Em Prática
Sempre avalie o E-value primeiro para a significância estatística

Combine Identidade e Cobertura para entender a extensão e qualidade

Ajuste parâmetros e escolha programa/banco correto

Use para identificar genes, inferir funções e traçar relações evolutivas

Lembre-se das armadilhas e contextualize com conhecimento biológico

Autoavaliação

Qual das seguintes métricas é considerada a mais importante para determinar a significância estatística de 
um alinhamento no BLAST?

1.

a) Score

b) Identidade

c) E-value

d) Cobertura

Você está analisando um resultado de BLAST e observa um alinhamento com 98% de identidade, mas 
apenas 10% de cobertura. O que isso sugere?

2.

a) A sequência de consulta é quase idêntica à sequência do banco de dados em toda a sua extensão

b) Há uma pequena região da sequência de consulta que é altamente similar à sequência do banco de 
dados

c) O alinhamento é provavelmente um falso positivo devido à baixa identidade

d) A sequência do banco de dados é muito menor que a sequência de consulta

Para encontrar proteínas semelhantes a partir de uma sequência de DNA de consulta, qual programa BLAST 
seria o mais apropriado?

3.

a) blastn

b) blastp

c) blastx

d) tblastn

Um E-value de 1e-100 indica que:4.

a) O alinhamento é fraco e provavelmente não significativo

b) Há 100% de chance de o alinhamento ser por acaso

c) O alinhamento é altamente significativo e improvável de ser por acaso

d) O score do alinhamento é 100

Explique brevemente como o BLAST pode ser utilizado para a anotação funcional de uma sequência proteica 
desconhecida.

5.



Gabarito e Recursos Adicionais

Gabarito
c) E-value1.

b) Há uma pequena região da sequência de consulta que é altamente similar à sequência do banco de 
dados

2.

c) blastx3.

c) O alinhamento é altamente significativo e improvável de ser por acaso4.

Resposta da Questão 5:

O BLAST pode ser utilizado para a anotação funcional ao comparar uma sequência proteica desconhecida com 
bancos de dados de proteínas com funções já conhecidas. Se um alinhamento significativo (alto score, baixo E-
value, boa identidade e cobertura) é encontrado com uma proteína de função caracterizada, pode-se inferir que 
a sequência desconhecida possui uma função similar. Isso é baseado no princípio de que sequências 
homólogas geralmente compartilham funções biológicas.

Próxima Aula: Na Aula 8, daremos o próximo passo lógico em nossa jornada bioinformática: o 
Alinhamento Múltiplo de Sequências (MSA). Você aprenderá como alinhar várias sequências de uma vez 
para identificar regiões conservadas, construir árvores filogenéticas e aprofundar seus estudos evolutivos 
e funcionais.

Documentação do NCBI 
BLAST
Para explorar todos os parâmetros e 
opções da ferramenta

Livro "Bioinformatics and 
Functional Genomics"
De Jonathan Pevsner - Para 
aprofundar os conceitos teóricos

Artigos Científicos
Nature, Science, Cell - Para ver 
aplicações avançadas 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.


