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RESUMO   

Este trabalho tem por objetivo apresentar uma introdução à Bioinformática 

levantando os conceitos mais utilizados na área, com principal foco no uso de 

bancos de dados quanto à forma de armazenamento e recuperação das 

informações e apresentação de exemplos de aplicações atualmente utilizadas 

nessa área.  

Palavras-chaves: bioinformática, extração, dados.  



ABSTRACT  

This work aims at presenting an introduction to Bioinformatics lifting concepts used 

in the area, with main focus on the use of databases in the storage and retrieval of 

information and examples of applications currently used in this area.  

Keywords: bioinformatics, extraction, data. 
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1. INTRODUÇÃO  

Bioinformática é definida como um ponto comum entre a Biologia e a Computação, 

sendo a arte de utilizar recursos tecnológicos de informática para auxiliar nos 

estudos relacionados à Biologia. Com o surgimento dessa área, os dados obtidos 

são cada vez mais elevados, e a necessidade de armazenamento dessas 

informações tem sido um desafio para a computação (LIFSCHITZ, 2007). 

Existem equipamentos muito sofisticados que auxiliam na extração de informações 

biológicas, porém mesmo que se tenham recursos muitos avançados para essas 

pesquisas, a forma na qual os cientistas ainda realizam suas buscas deixa a desejar, 

pelo fato da lentidão que é encontrado.  

Os Bancos de Dados Relacionais atuais tem sido utilizados em maior escala para 

gerenciamento de dados empresariais, na qual é gravado nesses bancos tipos de 

dados simples, como números, caracteres ou datas. Poucos bancos possuem a 

funcionalidade de tratar dados complexos e variados como a biologia pode oferecer 

com os resultados de pesquisas (BANERJEE, 2000). 

Para definir uma ferramenta para armazenamento desses dados, um ponto que 

deve ser analisado é a robustez na qual esses bancos de dados devem ser 

implementados, bem com a necessidade de um ótimo Sistema Gerenciador de 

Banco de Dados (SGBD).  

Para demonstrar essa necessidade, tem-se como exemplo o Projeto Genoma 

Humano (PGH), projeto que teve início em 1990 e dado como concluído em 2003. 

Após o término desse projeto que visava seqüenciar o código genético humano, foi 

constatado que a sequência completa de DNA de um humano tem cerca de três 

bilhões de bases (OLIVEIRA, 2010; LIFSCHITZ, 2007). 

Outro exemplo que pode ser citado é a necessidade do arquivamento mundial de 

sequencias de ácidos nucleicos, na qual se trata de uma parceria tríplice entre o 

National Center for Biotechnology Information (Estados Unidos), o EMBL Data 

Library (European Bioformatics Institute, Reino Unido) e o DNA Data Bank of Japan 

(National Institute of Genetics, Japão). Esses grupos trocam informações 



16 

 
diariamente. Embora o formato na qual esses dados seja armazenados e a natureza 

da anotação não serem idênticos, os dados brutos devem ser. 

Esses bancos de dados organizam, arquivam e distribuem sequencias de DNA e 

RNA coletadas de projetos, publicações científicas e depósitos patentes. 

Tomando com base todo esse panorama, serão realizados estudos de como esses 

dados estão sendo armazenados, incluindo nesse estudo, tipos de bases, exemplos 

de aplicações e tipos de dados existentes a fim de mapear as dificuldades 

encontradas pelos laboratórios biológicos.  

1.1 OBJETIVOS  

O objetivo principal desse trabalho é apresentar uma introdução à Bioinformática, 

levantando os conceitos mais utilizados na área em relação a banco de dados e as 

aplicações já existentes no mercado. Levantar os tipos de dados biológicos e a 

forma como os pesquisadores vêm armazenando, e os recursos utilizados para a 

recuperação dos mesmos para possibilitar melhores progressos das pesquisas 

biológicas.  

1.2 JUSTIFICATIVAS   

O alto volume de informações adquiridas pelos laboratórios de biologia e a 

dificuldade de realizar a comparação desses resultados é o que justifica a 

necessidade do levantamento desses conceitos e tipos de dados para adquirir o 

conhecimento dos distintos dados que precisam de tratamento no armazenamento 

e recuperação das informações. 
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1.3 MOTIVAÇÕES   

A grande necessidade da padronização dos dados no mercado de trabalho é o que 

motiva a realização desse trabalho. A forma como o resultado irá impactar na área 

de bioinformática será notavelmente considerável.  

1.4. ESTRUTURA DO TRABALHO  

Este trabalho foi organizado em seis capítulos, sendo o primeiro esta introdução. 

No segundo capítulo, serão apresentadas as fundamentações teóricas sobre 

Bioinformática.  

No terceiro capítulo, serão apresentados tipos de bancos de dados biológicos 

existente. 

No quarto capítulo, serão apresentados alguns exemplos de bancos de dados 

disponíveis mundialmente para estudo. 

No quinto capítulo serão apresentadas aplicações que auxiliam nos estudos dos 

dados disponíveis nas bases que também serão citadas. 

No sexto capítulo, serão apresentadas as considerações finais e as projeções 

futuras. 
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2. FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA  

Neste capítulo será feita uma descrição de toda fundamentação teórica.   

2.1. BIOINFORMÁTICA  

Com o avanço das áreas de Biologia e Informática há um ponto em que ambas se 

encontram, surgindo a partir de então a Bioinformática. 

Surge essa ciência devido à necessidade de ferramentas e equipamentos mais 

sofisticados de alta precisão para analisar o crescente volume de dados gerados em 

biologia molecular.  

Ela tem como objetivo o gerenciamento e a análise de dados biológicos usando 

técnicas avançadas da computação a partir de desenvolvimento e implementação de 

ferramentas que possibilitem o gerenciamento e acesso eficientes de vários tipos de 

informações. 

Nesse trabalho será mostrado o quanto essa ciência auxilia na exploração de dados 

genômicos.  

2.2. GENOMA HUMANO  

Pode-se dizer que Genoma Humano é o código genético do ser humano presente 

em cada uma das células, ou seja, o conjunto dos genes humanos. Nesse material 

são encontradas todas as informações para o funcionamento do organismo. É onde 

são gravadas nossas características hereditárias encarregadas de dirigir o 

desenvolvimento biológico de cada indivíduo. 

Todas as informações são codificadas pelo DNA, o ácido desoxirribonucléico. Este, 

que tem um formato de dupla hélice é formado por quatro bases que se juntam aos 

pares, adenina com timina e citosina com guanina. Ver Figura 1 (RIDLEY, 2001). 
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Figura 1. O DNA e suas ligações.  

A importância do estudo das informações do genoma humano é que por intermédio 

desse mapeamento possamos descobrir a causa de muitas doenças antes mesmo 

delas surgirem e possamos adotar medidas de prevenções.  

2.2.1. O PROJETO GENOMA HUMANO  

O Projeto Genoma Humano (PGH) é um empreendimento internacional, que foi 

projetado para uma duração de quinze anos. Teve início em 1990 com vários 

objetivos, entre eles identificar e fazer o mapeamento dos cerca de 80 mil genes 

que se calculava existirem no DNA das células do corpo humano. Determinar as 

seqüências dos três bilhões de bases químicas que compõe o DNA humano.  

Armazenar essa informação em bancos de dados, desenvolverem ferramentas 

eficientes para analisar esses dados e torná-los acessíveis para novas pesquisas 

biológicas. 

Outro objetivo do PGH foi descobrir todos os genes na seqüência de DNA e 

desenvolver meios de usar esta informação no estudo da Biologia e da Medicina, 

envolvendo com isso a melhoria e simplificação dos métodos de diagnósticos de 

doenças genéticas, otimização das terapêuticas para essas doenças e prevenção 

de doenças multifatoriais, no que diz respeito à saúde (RIDLEY, 2001). 
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2.3. ALINHAMENTO DE SEQUÊNCIAS  

Na área de bioinformática, o alinhamento de sequências biológicas é um passo 

obrigatório para o avanço de pesquisas, passo inicial que trata a forma de realizar as 

análises de regiões conservadoras e de regiões que sofreram mutações em 

sequencias homólogas. Servindo também como ponto de partida para outras 

aplicações em biologia computacional, como o estudo de estruturas secundárias de 

proteínas. 

Dadas duas sequencias biológicas TAGGTCA e TAGCTA, na imagem abaixo é 

possível entender o alinhamento de sequencias. (BRITO, 2003)  

 

Figura 2. Resultado do alinhamento de sequências  

Espaçamentos, também chamados de Gaps, podem ser inseridos entre as 

sequencias para que caracteres semelhantes sejam alinhados em colunas 

sucessivas. 

Após essa inserção entre T e A na segunda sequência do exemplo citado podemos 

visualizar que a única diferença entre ele é a base G da primeira sequência que 

ocupa o lugar da base C da segunda. 

Aplicações para essa tarefa devem existir para o auxilio dos pesquisadores.  
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2.4. ANOTAÇÃO GENÔMICA  

Uma anotação trata-se de um dado extraído através da interpretação de um 

determinado experimento. Consiste na identificação das regiões codificantes das 

sequencias biológicas. 

Para executar essa rotina é necessário que existam ferramentas que auxiliem nesse 

trabalho. 

Uma anotação pode ser definida em três tipos, sendo elas: 

 

Manual 

 

Na qual se trata de informações criadas pelo próprio pesquisador, 

que efetua pesquisas na literatura ou utiliza o próprio conhecimento para 

realizar as associações manualmente. 

 

Automática 

 

Informação gerada por programas de análise ou importada de 

fontes de dados públicas. (BELLOZE, 2007) 

 

Semi-automatizada 

 

Automáticas acrescidas de informações observadas 

pelos pesquisadores.  

2.5. BIOLOGIA MOLECULAR  

É o estudo da biologia em nível molecular, na qual consiste em estudar as 

interações entre os sistemas celulares, a partir da relação entre o DNA, RNA e a 

síntese das proteínas, e como essas interações são reguladas. 

Assim, a essência da biologia molecular compreende o estudo dos processos de 

replicações, transcrição e tradução do material genético e a regulação desses 

processos. São frequentemente combinadas técnicas provindas da microbiologia, 

genética, bioquímica e biofísica. (LEHNINGER, 1995)   
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3. TIPOS DE BANCOS DE DADOS BIOLÓGICOS  

A principal característica da genética médica atual é a crescente utilização da 

análise direta do material genético, tanto para diagnósticos quanto para pesquisas. A 

estocagem das amostras de DNA origina os Bancos de Dados. Podem-se 

diferenciar quatro tipos de Bancos de Material Genético, de acordo com suas 

características: de pesquisa, de diagnóstico, de dados e potenciais. 

Os bancos de pesquisas são formados por dados obtidos de indivíduos ou de 

famílias extensas, e algumas vezes por populações inteiras, portadoras ou afetadas 

por uma determinada doença genética. Estes bancos podem ser organizados e 

mantidos por entidades públicas ou por empresas privadas. 

Os bancos de diagnóstico são obtidos a partir de dados de pessoas com suspeita de 

determinada doença e de seus familiares, em geral para medidas de diagnósticos ou 

de aconselhamento (detecção de portadores, prognóstico). 

Os bancos de dados de DNA são para que as informações sejam armazenadas para 

a identificação de um indivíduo por comparação com o padrão armazenado. Estes 

bancos geralmente têm caráter forense ou militar e várias críticas têm sido feitas 

quanto a sua utilização, tanto do ponto de vista tecnológico quanto ético, na qual um 

dos principais problemas diz respeito à privacidade e autonomia dos indivíduos 

analisados.  

Os bancos potenciais de material genético são formados por qualquer coleção de 

tecido genético em geral. 

Dos tipos citados acima, tem-se os Bancos de Dados que serão apresentados no  

próximo capítulo. 

3.1. BANCO DE DADOS DE SEQUENCIAS DE ÁCIDOS NUCLÉICOS  

Os bancos de dados de ácidos nucleicos, como distribuídos, são coleções de 

registros ou entradas. Cada entrada tem a forma de um arquivo de texto contendo 

dados e anotações para uma sequencia contígua única. Muitas entradas são 

reunidas a partir de diversos artigos publicados que descrevem fragmentos 

sobrepostos de uma sequencia completa. (LESK, 2008) 
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As entradas possuem um ciclo de vida no banco de dados. A necessidade dos 

usuários é poder ter acesso rápido aos dados armazenados, porém antes que as 

anotações estejam completas e que verificações sejam realizadas novas entradas 

podem ser disponibilizadas. As entradas passam pelas seguintes classes até 

chegarem ao formato final. 

 

Figura 3. Entrada no EMBL Data Library. 
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Não anotada 

 
Preliminar 

 
Não revisada 

 
Padrão  

Raramente uma entrada é removida quando se determinou que estivessem 

incorretas. 

Uma amostra de uma entrada de sequencia de DNA do EMBL Data Library, 

incluindo anotações assim como os dados da sequencia, é o gene inibidor da 

tripsina pancreática bovina.  

A Figura 3 mostra parte dessa entrada, omitindo a maior parte da sequencia 

propriamente dita. As linhas que se iniciam por FT, de Feature Tables, seriam as 

tabelas de características na qual define propriedades de regiões especificas, por 

exemplo, sequencias codificadoras. Essas sequências são planejadas para serem 

lidas por aplicações específicas. Elas têm um formato controlado e um vocabulário 

mais restrito. (LESK, 2008) 

Na seção 4.3 será mostrado como essas entradas são inseridas na base de dados. 

O desenvolvimento de vocabulários controlados e de um dicionário-padrão e 

sinônimos compartilhados, para palavra-chave e tabelas de características, são 

importantes também para estabelecer conexões entre os diferentes bancos de 

dados.  

3.2. BANCO DE DADOS DE SEQÜÊNCIAS DE PROTEÍNAS  

Em 2002, três bancos de dados de proteínas, o Protein Information Resource - PIR 

no National Biomedical em Washigton, DC, Estados Unidos, o SWISS-PROT e 

TREMBL, do Swiss Institute of Bioinformatcs, Genebra, e o  European Bioinformatics 

Institute em Hinxton, Reino Unido, coordenaram seu esforços para formar uma 

parceria chamada de Consorcio UnitProt. Os parceiros dessa iniciativa 

compartilharam o banco de dados, mas continuam a oferecer ferramentas 

separadas de acesso à recuperação de informação. (LESK, 2008) 

Proveniente do UnitProt, a entrada para a sequencia de aminoácidos do gene 

inibidor da tripsina pancreática bovina, no formato SWISS-PROT, é mostrado nas 

imagens a seguir. 
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Figura 4. Parte 1 da seqüência de aminoácidos no formato SWISS-PROT. 



26 

  

Figura 5. Parte 2 da seqüência de no formato SWISS-PROT. 



27 

 
3.3. BANCO DE DADOS DE ESTRUTURAS  

Bancos de dados de estruturas arquivam, anotam e distribuem conjuntos de 

coordenadas atômicas. O principal banco de dados de estrutura de macromoléculas 

biológicas é o Protein Data Bank (PBD). (LESK, 2008) 

Estes dados, geralmente obtidos por Cristalografia de raios X ou Ressonâncias 

Magnéticas Nucleares por biólogos e bioquímicos de todo o mundo. Há uma vasta 

quantidade de dados em 3-D disponível livremente para estudos.  

Para manter a organização desses dados PDB, o Research Collaboratory for 

Structural Bioinformatics (RCSB), o Molecular Structure Database e o European 

Bioinformatics Institute e o Protein Data Bank of Japan fundaram o Worldwide 

Protein Data Bank (wwPDB). O objetivo do wwPDB é disponibilizar e garantir uma 

biblioteca unificada desses arquivo PDB. Quando se fundou o wwPDB havia apenas 

7 estruturas de proteínas. Hoje esse número já se ultrapassa 12.000 arquivos de 

estruturas de proteínas e de ácidos nucleicos, dentre outras biomoléculas. Esses 

arquivos são encontrados no endereço web http://www.rcsb.org. (LESK, 2008) 

A seguir será mostrada uma parte de uma estrutura do Protein Data Bank para uma 

estrutura denominada tioredoxina de E coli. Identificada no wwPDB pelo identificador 

2TRX com a descrição Crystal structure of thioredoxin from Escherichia coli at 1.68 

a Resolution . Esse identificador de quatro caracteres é atribuído a cada uma das 

estruturas depositadas. A única regra para a criação desses é que o primeiro 

caractere seja um numero de 1 a 9, os outros não representam necessariamente 

siglas das fórmulas que compõem a estrutura. Em muitas situações diversos 

identificadores representam a mesma proteína, porém em estados de ligação 

distinto. 

Na imagem seguinte é mostrado como uma Informação Sumarizada é mostrada no 

portal.  

http://www.rcsb.org
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Figura 6. Página sumária para a entrada 2TRX, a da tioredoxina de E.Coli. 

 

Figura 7. Montagem da imagem biológica da entrada 2TRX. 
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A partir desse identificador na base obtemos todas as entradas de átomos de 

proteína, e milhares cadeias de moléculas. No exemplo abaixo foram removidas 

várias dessas entradas. 

 

Figura 8. Entradas de átomos de proteína e cadeias de moléculas.  

Nessa mesma página é disponibilizado um arquivo para download com a extensão 

PDB podendo ser aberto por aplicações específicas para uma melhor análise. É 

possível visualizar o ciclo de cada componente e explorar as subsequências por 

meio dessas aplicações, no capítulo a seguir será demonstrado um exemplo de uma 

aplicação com essa funcionalidade. 
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3.4. BANCO DE DADOS DE VIAS METABÓLICAS  

A Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) arquiva genomas individuais, 

produtos de genes e suas funções, mas o diferencial principal está na sua 

integração de informações bioquímicas e genéticas. A KEGG se concentra nas 

interações associações de moléculas e redes metabólicas e reguladoras. Ela esta 

sendo desenvolvida sob a direção de M. Kanehisa. (LESK, 2008) 

A KEGG organiza cinco tipos de dados em um sistema que compreende: 

 

Catálogos de compostos químicos em células vivas; 

 

Catálogos de genes; 

 

Mapas de genomas; 

 

Mapas de vias; 

 

Tabelas de ortólogos; 

Os catálogos de compostos químicos e genes contêm informações sobre moléculas 

ou sequencias especificas.  

Mapas de genomas integram os próprios genes de acordo com as suas localizações 

nos cromossomos. 

Mapas de vias descrevem redes em potencial de atividades moleculares, tanto 

metabólicas quanto reguladoras. Uma via metabólica é uma idealização 

correspondendo a um grande numero de possíveis cascatas metabólicas. Ela pode 

gerar uma via metabólica real de um organismo particular, alinhando as proteínas 

daquele organismo com enzimas dentro das vias de referencias. 

Tabelas de ortólogos, genes que codificam proteínas correspondentes em diferentes 

organismos, liga a enzima a outras relacionadas, presentes em outros organismos. 

Isso permite a análise das relações entre as vias metabólicas de diferentes 

organismos.  
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4. EXEMPLOS DE BANCO DE DADOS  

Será apresentado nesse capítulo exemplos de banco de dados biológicos 

existentes.  

4.1. BANCO DE DADOS GENBANK  

O GENBANK, criado no centro norte americano National Institute of Health (NIH), 

para informação biotecnológica foi um dos primeiros e ainda mais popular banco de 

dados para o depósito de sequências de DNA. É lá que pesquisadores de todo o 

mundo depositam as sequências de A s (Adeninas), C s (Citosinas), G s (Guaninas) 

e T s (Timinas) da molécula de DNA que obtêm ao seqüenciar o genoma dos mais 

diversos organismos. 

Possui parceria com os laboratórios DataBank of Japan (DDBJ) e com o European 

Molecular Biology Laboratory (EMBL), na qual realizam compartilhamento das 

milhares de sequencias armazenadas. 

No final dos anos 90 observou-se um crescimento exponencial do número de 

seqüências de biomoléculas depositadas no GenBank (Figura 9). Esse aumento 

teve início a partir de 1990, quando surgiram os seqüenciadores de DNA a laser, 

totalmente automatizados.  

Em fevereiro de 2004 essas bases de dados já chegavam a aproximadamente 38 

bilhões de bases em 32,5 milhões de registros de sequencias. Em 2009, um número 

de 86 bilhões nas 83 milhões de sequencias depositadas. (SOARES, 2010) 

Na Figura 9 é mostrado o crescimento dos números de sequencias mostrando o 

grande aumento no final dos anos 90.  
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Figura 9. Numero de seqüências por milhões de biomoléculas.  

Novas sequências são inseridas no GenBank a cada dois meses. Informações essas 

recebidas de laboratórios independentes e centros de sequenciamento em larga-

escala do mundo inteiro. Esses dados são submetidos por e-mail destinados a gb-

admin@ncbi.nlm.nih.gov, na qual devem ser enviados no formato de texto. Há um 

registro muito alto de arquivos que são devolvidos por apresentarem formato 

incorreto. 

Uma das dificuldades encontradas é quanto à redundância de informações. Se uma 

entrada da característica estiver diferente com o que está armazenado na base e 

direcionado para inclusão de uma nova sequência não há uma forma de validar e 

essa é inserida. 

Para não terem os arquivos rejeitados é importante que siga as características 

abaixo e que todas as entradas estejam consistentes: 

 

Descrição da Sequência 

 

Nome Científico e Taxonomia (Ciência de Classificar Organismos Vivos) 

 

Tabela de Característica 

 

Referencias Bibliográficas 

Na imagem abaixo é mostrado como uma entrada deve ser enviada para atualização 

do GenBank. Milhares de linhas do atributo ORIGIN foram excluídos para resumo.  
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Figura 10. Arquivo para atualização do GenBank (Saccharomyces cerevisiae) 
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4.2. BANCO DE DADOS DDBJ  

O Banco de Dados de DNA do Japão, sob responsabilidade do Center for 

Information Biology, National Institute of Genetics, Japan,  é um banco de dados de 

sequência de nucleotídeos certificado oficialmente para coletar sequências de 

nucleotídeos de pesquisadores e para o fornecimento desses dados para outros 

parceiros.  

Assim como citado no capitulo anterior o DDBJ possui compartilhamento de 

informações com o National Institute of Health, responsável pelas informações 

contidas no GenBank. 

O DDBJ vem desde 1988 recolhendo dados de sequência principalmente de 

pesquisadores japoneses, mas também aceita dados de pesquisadores de outros 

países. 

A atualização da base é realizada por meio de uma ferramenta para envio dos 

arquivos disponível no próprio site do DDBJ. O formato das informações a serem 

enviadas é similar ao do GenBank. A validação é realizada no momento do upload 

da informação, mas não descarta a possibilidade de realizar inclusões de dados em 

redundância, assim como problema encontrado no GenBank. 

Na imagem abaixo é exibido formulário a ser preenchido no momento do upload 

para atualização ou inclusão de novas sequencias no DDBJ.  
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Figura 11. Formulário para submissão de dados no DDBJ 
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4.3. BANCO DE DADOS EMBL  

O EMBL é um grande banco de dados responsável pelo armazenamento de 

sequencias primarias de nucleotídeos. Outra grande fonte de sequências de DNA e 

RNA. Desenvolvido por uma organização europeia liderada por Guy Cochrane e 

possui colaboração de outras organizações como o GenBank (EUA) e o banco de 

dados de DNA do Japão (DDBJ), compartilhando as informações. Cada um dos três 

grupos recolhe uma parcela dos dados da sequência do total registrado em todo o 

mundo, e todos os dados devem ser atualizados na base. Novas entradas devem 

ser trocadas entre os grupos em uma base diária. 

Essa atualização é realizada por meio do site do EMBL similar ao processo para 

atualização do DDBJ, na qual necessita do preenchimento de um formulário para 

submissão, porem para acesso a esse formulário é necessário ser um laboratório 

anteriormente autorizado por eles. Aceitam também o recebimento dos arquivos de 

textos por e-mail, desde que os remetentes sejam os autorizados. 
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5. EXEMPLO DE APLICAÇÕES   

Será apresentado nesse capitulo exemplos de sistemas existentes para o controle 

de informações biológicas. Os aplicativos aqui apresentados são todos 

desenvolvidos em Java sendo possível executar em qualquer plataforma que se 

tenha uma máquina virtual Java instalada. Java é uma linguagem de programação 

orientada a objetos, desenvolvida por uma equipe na Sun Microsystens. Uma 

linguagem que vem participando com grande atuação no mercado de trabalho.  

5.1. JMOL

 

VISUALIZADOR 3D DE MOLÉCULAS  

JMol é desenvolvido em Java, open source, gratuito, Destinado a estudantes, 

educadores e principalmente a pesquisadores de bioquímica.  

O aplicativo permite visualizar estruturas moleculares simples ou complexas, como o 

DNA, de modo tridimensional. Capaz de demonstrar todas as características de 

quaisquer componentes que estejam disponíveis nos 49 tipos de arquivos possíveis 

que a aplicação executa. A mais conhecida das extensões válidas é a PDB, como 

descrito na seção 3.3., podendo ser encontrado no wwPDB. 

Abaixo serão demonstradas algumas visualizações da composição tioredoxina de E 

coli identificada pelo identificador 2TRX  
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Figura 12. Imagem da composição da entrada 2TRX.  

Na próxima imagem é exibido a composição de forma ampliada pelo aplicação  

 

Figura 13. Imagem ampliada da composição da entrada 2TRX. 
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Na imagem acima cada cor representa um elemento da composição. Essas cores 

são definidas de acordo com padrões químicos e biológicos já definidos por cada 

ciência. 

Quando se tratar de elementos químicos, por exemplo, as cores da imagem abaixo 

seguindo o padrão CPK (CPK coloring, sigla derivada dos químicos Corey, R., 

Pauling, L. e Kolton, W.) é o que foi definido no desenvolvimento da aplicação. Pelas 

cores abaixo cada cientista saberá de qual elemento a imagem se trata sem que 

precise exibir os rótulos, o que também é possível para iniciantes que não são 

acostumados com as cores pré-definidas.  

 

Figura 14. Código de cores dos elementos químicos (CPK)  

A seguir serão mostrados outros padrões definidos, para as cargas elétricas, 

sequencias de aminoácidos e estruturas secundárias. 

Cores por carga elétrica: 
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Figura 15. Cores por carga elétrica  

Cores por aminoácidos ou nucleotídeos: 

 

Figura 16. Cores por aminoácidos ou nucleotídeos  

Cores por estrutura secundária: 

 

Figura 17. Cores por estrutura secundária  

As setas que são exibidas nas imagens referem-se às direções dos movimentos que 

as moléculas se comportam. 
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A seguir será exibida uma sequencia de imagem para uma determinada 

composição, onde na primeira imagem ilustra a posição inicial e na imagem seguinte 

a posição final. 

 

Figura 18. Posição inicial antes do movimento das moléculas  

 

Figura 19. Posição final depois do movimento das moléculas 



42 

 
A imagem abaixo representa todos os movimentos realizados, identificados pelas 

setas citadas anteriormente.  

 

Figura 20. Imagem demonstrando rastros que as moléculas deixaram.  

5.2. CLUSTALW 

 

ALINHAMENTO DE SEQUENCIAS  

CLUSTALW é a ferramenta responsável por realizar os alinhamentos de sequencias 

biológico, passo obrigatório para o avanço de pesquisas como citado em capítulos 

anteriores. 

Trata-se da ferramenta mais popular na implementação de múltiplos alinhamentos 

de sequencias de DNA. 

Desenvolvido pelo Dr. Kuo-Bin Li do instituto de bioinformática de Singapura, é um 

software que embora possua características de software livre, como permissão de 

execução de programa, de estudo de seu funcionamento, de liberdade de 

redistribuição e de modificação, não há permissão de uso para fins comerciais. 

Realiza a leitura e gravação em arquivos com extensão PDB disponibilizadas no 

wwPDB 
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5.3. BLAST 

 
SIMILARIDADE DE SEQUÊNCIAS  

Elaborado por Eugene Myers, Stephen Altschul, Warren Gish, David J. Lipman e 

Webb Miller no National Institutes of Health, BLAST, derivado do Termo Basic Local 

Alignment Search Tool é um algoritmo que realiza consultas em banco de dados por 

sequencias similares a uma sequência-alvo. O BLAST e suas variáveis verificam 

cada entrada no banco de dados de forma independente contra a sequência-alvo. 

As diversas variáveis do BLAST são citadas na tabela a seguir.  

Programa BLAST e suas Variáveis 

Programa

 

Tipo de Sequencia-alvo

 

Consulta em Banco de Dados de

 

BLASTP Sequências de aminoácidos Sequências de proteínas 
BLASTX

 

Sequências de nucleotídeos traduzidas

 

Sequências de proteínas

 

TBLASTN Sequências de aminoácidos Sequências de nucleotídeos traduzidas

 

TBLASTX Sequências de nucleotídeos traduzidas Sequências de nucleotídeos traduzidas

 

PSI-BLAST

 

Sequências de aminoácidos Sequências de proteínas 
Tabela 1. Programa BLAST e suas variáveis  

Para entendimento do que a aplicação faz podemos citar como exemplo a 

descoberta de um novo gene de camundongo. Após essa descoberta realizamos 

uma pesquisa no BLAST do genoma humano a fim de verificar se existem seres 

humanos que portam genes semelhantes.  

5.4. ARTEMIS 

 

GERADOR DE ANOTAÇÕES  

O ARTEMIS é uma ferramenta de anotação que permite a visualização de 

anotações de sequência e os resultados de análise com o contexto da sequência. 

Desenvolvido pelo The Sanger Institute, o ARTEMIS é um software livre que está 

disponível para qualquer sistema operacional em uma versão desenvolvida em Java. 

Executa arquivos na extensão FASTA, que se trata de arquivos que possuem 

representações de sequencias genéticas. (BELOZZE, 2007) 
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Dentre os tipos citados de anotações, a principal gerada pelo aplicativo é a 

automática, porém podem ser complementadas com informações adicionais. 

Na imagem abaixo é demonstrado um exemplo de anotações genômicas. 

A mensagem destacada pela seleção em vermelho refere a uma anotação 

automática gerada pelo ARTEMIS demonstrando que da sequencia 14914 até 

16068 há uma similaridade de seqüência.  

 

Figura 21. Sequências e anotações geradas pelo software ARTEMIS 
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5.5. APOLLO 

 
GERADOR DE ANOTAÇÕES  

Outro sistema gerador automático e editor de anotações que pode ser citado é o 

APOLLO, de código aberto. Também permite que os pesquisadores explorem 

anotações em vários níveis de detalhe e criem anotações manuais, tudo em um 

ambiente gráfico, contudo o sistema não suporta anotação baseada em ontologia. 

(BELOZZE, 2007) 

A aplicação também disponibiliza para execução diversas ferramentas de análise de 

dados genômicos como GENSCAN e BLAST (busca por similaridade entre as 

sequências) (BRITO, 2003). 

Os milhares de sequências são importadas e gravadas através de um arquivo XML 

com padrão definido.  

 

Figura 22. Resultado após analise de arquivo XML 
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Na imagem abaixo é mostrado uma tela de alinhamento de sequência, passo 

necessário para o levantamento automático de anotações. A operação de 

alinhamento de sequencia é o detalhe necessário para avanço de pesquisas 

estudado no capitulo anterior.  

 

Figura 23. Alinhamento de sequência realizado pelo Apollo  

Na imagem a seguir é demonstrado um trecho nas quais essas sequências são 

escritas em XML para que a aplicação possa interpretar.  
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Figura 24. Exemplo de arquivo XML para análise pelo software Apollo 
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6. CONSIDERAÇÕES FINAIS E PROJEÇÕES FUTURAS  

Neste trabalho foram levantados e apresentados os variados tipos de dados 

biológicos, banco de dados em si e as aplicações mais utilizadas atualmente para o 

gerenciamento de informações biológicas. 

Para os diversos tipos de dados cada um deve ser armazenado em um determinado 

padrão. Devido essa diversidade de tipos existentes e sistemas de bancos de dados 

disponíveis, não há uma forma de se definir um modelo relacional padrão para 

apenas um Banco de Dados. 

A vantagem observada é que mesmo com as diversidades de tipos levantadas é que 

não tem sido necessário a criação de novas bases com novos formatos de 

armazenamento para um novo dado descoberto por pesquisadores, porém as 

informações são limitadas para as determinadas aplicações. 

A desvantagem identificada é quanto à integração dos dados entre as aplicações 

citadas. Há um alto número de aplicações que executam sobre uma base de dados 

específica, com exceção dos que leem e gravam em bases PDB disponibilizadas. 

Há as que possuem certo nível de integração, porém não possuem mecanismos 

disponíveis para realizar todas as validações necessárias, como é o caso dos dados 

compartilhados entre os laboratórios responsáveis pelas bases DataBank, DDBJ e 

EMBL. 

A atualização por meio de arquivos de textos enviados por correio eletrônico geram 

desconfortos, já que nas maiorias das vezes ocorre rejeição por inconsistência de 

alguma entrada. 

Para um trabalho futuro, um Banco de Dados Relacional que seja flexível à criação 

de novos tipos de dados poderá ser criado. Com isso poderá organizar tudo o que 

se tem de pesquisas levantadas, criando um banco de dados central com todas as 

informações concisas integradas entre os distintos laboratórios e garantir que não 

ocorra perda de informações. Para essa base é muito importante que exista um 

algoritmo que verifique cada sequencia enviada com os dados já armazenados para 

o fato da resolução também da redundância dos dados. 
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