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◍ BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) é uma ferramenta online do NCBI
(National Center for Biotechnology Information) que permite encontrar regiões de
similaridade entre sequências biológicas (nucleótidos ou proteínas).

COMPARAÇÃODA NOSSA SEQUÊNCIA DNA COM A BASE DE DADOS



Após a comparação

Max score: A pontuação mais alta é calculada a partir  de  

correspondências  de  alinhamento  e incompatibi lidades.

Query  coverage:  a  %  do  comprimento  do 
contig que se alinha com a sequência na base 

de dados (NCBI).

Total score: a soma das pontuações do alinhamento todos os
segmentos da sequência.



▪ E value: o número de resultados 
esperados na base de dados. Quanto 
mais próximo de 0, melhor.

▪ Percent identity: a % de bases 
idênticas ao genoma de referência.

▪ Accession [number]: um identificador 
único atribuído aos registos nas bases de 
dados NCBI.





▪ Selecione "Core nucleotide database (nt) " como base de 
dados de dados de pesquisa. NR é a base de dados "Não 
redundante", que contém todas as sequências não 
redundantes (não idênticas) do GenBank e dos bancos de 
dados completos do genoma.

▪ Clique no botão BLAST para iniciar a pesquisa.

Siga o link "https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST

_SPEC=GeoBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch " na página principal do NCBI 
Blast.

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch


uma  tabela  com  uma  descrição  de 
uma   linha   de   cada   acerto   com 
algumas estatísticas de alinhamento.

1. Descrições

Após a conclusão da pesquisa, analisar a 
página resultante do BLAST, observando-
se três partes principais



2. Gráfico Resumo

cada resultado é representado por uma linha que 
mostra qual a parte da sequência alinha com a 
sequência submetida à base de dados, através de 
linhas coloridas de acordo com a pontuação de 
alinhamento.



os alinhamentos obtidos através da
consulta e os resultados da base de 
dados

3. Alinhamentos
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