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Definição de alinhamento de 

sequências 

• Comparação de duas ou mais sequências 
por meio de buscas de uma série de 
caracteres ou padrões de caracteres que 
estão na mesma ordem. 

 

A L I G N M E N T 

  | | |   | | | | 

- L I G A M E N T 

 



Alinhamento global e local 

• Global 

– o alinhamento se extende por toda sequência 

 

• Local 

– o alinhamento localiza fragmentos de 

sequências que são mais similares 

 

 

 



Significado biológico do 

alinhamento de sequências 

• Definindo 3 termos importantes: 

– identidade -> refere-se à presença do mesmo ac. 
nucléico (nt) ou aminoácido (aa) na mesma posição em 
2 seqs. alinhadas. 

– similaridade -> porcentagem de nt idênticos ou de aa 
com propriedades químicas semelhantes. 

– homologia -> refere-se a relação evolutiva entre as 
seqs. Duas sequências homólogas derivam da mesma 
seq. ancentral. 

• o alinhamento é muito útil na predição de função, 
estrutura e inferência filogenética.  



Relação entre as sequências 



Métodos de alinhamento de 

sequências 

• Alinhamento de pares de seqs. 

– Matriz de pontos (dot matrix). 

– Programação dinâmica. 

– Dicionário de palavras ou k-tuplas (BLAST). 

 

• Alinhamento de múltiplas seqs. 



Matriz de pontos (dot plot) 

• Comparar duas sequências buscando 

possíveis alinhamentos de caracteres entre 

as seqs. 



Matriz de pontos (dot plot) 

• Comparação de sequências genômicas 

pareadas 



Matriz de pontos (dot plot) 

• Sequências repetitivas e inversões 



Programação dinâmica (PD) 

• Método computacional que calcula o 
melhor alinhamento possível entre 
sequências  

 

• Principais variáveis do programa: 

– match 

– mismatch 

– gap 

 



Example de uma Matriz PD 

Sequence #1: GAATTCAGTTA; M = 11 

Sequence #2: GGATCGA; N = 7 

• Matriz PD: 

 

 

 

 

 

 

    M+1 linhas, N+1 colunas 



Descrição do algoritmo de PD 

 

Si,j = MAX[      

  Si-1, j-1 + s(ai,bj) (match/mismatch),     

   Si,j-1 + w (gap seq #1),      

  Si-1,j + w (gap seq #2) 

]   

 

Variáveis do programa: 

        s(aibj) = +5 if ai = bj (match score) 

         s(aibj) = -3 if aibj (mismatch score) 

         w = -4 (gap penalty) 

 



Alinhamento global  

(Needleman-Wunsch) 

• Inicialização da 1a. linha e 1a. coluna: 

– Si,0 = w * i 

– S0,j = w * j 



Preenchendo a Matriz PD 

(alinhamento global) 

• S1,1 = MAX[S0,0 + 5, S1,0 - 4, S0,1 - 4] = MAX[5, -8, -8]  



Preenchendo a Matriz PD 

 (alinhamento global) 

• S1,2 = MAX[S0,1 -3, S1,1 - 4, S0,2 - 4] = MAX[-4 - 3, 5 – 4, -8 – 4] = 

MAX[-7, 1, -12] = 1  



 Matriz PD preenchida 

 (alinhamento global) 



Trace back 

 (alinhamento global) 



Trace back 

 (alinhamento global) 

G A A T T C A G T T A 

|   |   | |   |     | 

G G A – T C – G - — A 

 



Verificando o score de alinhamento 

G A A T T C A G T T A 

|   |   | |   |     | 

G G A – T C – G - — A 

  

+ - + - + + - + - - + 

5 3 5 4 5 5 4 5 4 4 5 

  

5 – 3 + 5 – 4 + 5 + 5 – 4 + 5 – 4 – 4 + 5 = 11 

 



Alinhamento local 

(Smith-Waterman) 

• Variação do algoritmo de Needleman-

Wunsch. 

 

• Possui 2 modificações: 

– valor negativo para mismatch 

– valor da matriz de score negativo e trocado por 

zero (se inicia um novo alinhamento) 



Início do alinhamento local 



• S1,1 = MAX[S0,0 + 5, S1,0 - 4, S0,1 – 4,0] = MAX[5, -4, -4, 0] = 5 

Preenchendo a Matriz PD 

(alinhamento local) 



• S1,2 = MAX[S0,1 -3, S1,1 - 4, S0,2 – 4, 0] = MAX[0 - 3, 5 – 4, 0 – 4, 0] = 

MAX[-3, 1, -4, 0] = 1  

Preenchendo a Matriz PD 

(alinhamento local) 



 Matriz PD preenchida 

 (alinhamento local) 



Trace back 

 (alinhamento global) 



Trace back 

 (alinhamento global) 



Trace back 

 (alinhamento global) 



Melhores alinhamentos locais 

G A A T T C - A 

|   | |   |   | 

G G A T – C G A 

  

+ - + + - + - + 

5 3 5 5 4 5 4 5 

  

  

 

G A A T T C - A 

|   |   | |   | 

G G A – T C G A 

  

+ - + - + + - + 

5 3 5 4 5 5 4 5 

 



K-tuplas (BLAST) 
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