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Obiectivele lucrării practice sunt: 

- căutări în bazele de date (BD) după secvenţe de nucleotide 

- determinarea secvenţelor de nucleotide responsabile de apariţia unor diagnostice 

- căutare în BD după secvenţa de aminoacizi 

- găsirea gradului de potrivire al secvenţei de amioacizi introduse. 

 

Colaborarea dintre informaticieni, medici cercetători, biologi, matematicieni şi biochimişti le-a 

permis acestora studiul bazei moleculare a unei boli cu ajutorul instrumentelor matematice şi a 

tehnicii de calcul prin: 

 analiza secvenţei unei gene sau a produsului genei de interes; 

 înţelegerea mai bună a organizării genelor analizate; 

 predicţia structurii moleculelor analizate (proteine). 

Disponibilitatea informaţiei genomice oferă bioinformaticianului un nou set de provocări. În 

prezent, ariile predominante ale analizei datelor bioinformatice includ: 

 aliniamentul secvenţelor 

 predicţia structurii proteinelor. 

Studiile de aliniament a secvenţelor sunt (în general) de două tipuri:  

 de aliniament al secvenţelor în pereche realizat cu ajutorul programului BLAST 

 de aliniament multiplu al secvenţelor realizat cu programe de tipul CLUSTAL. 

În ambele cazuri ideea este de a găsi similarităţile sau diferenţele dintre seturile de secvenţe. 

Analiza secvenţei reprezintă un instrument foarte important în studiul relaţiilor de evoluţie în 

genoame, duplicarea genelor, îmbinarea genelor etc. 

Asocierea dezvoltărilor tehnologiei de calcul şi moleculare deschide noi oportunităţi cercetărilor 

genetice. Folosirea combinată a informaţiei oferită de secvenţe, a instrumentelor de calcul, a bazelor 

de date şi a biologiei tradiţionale creşte speranţa înţelegerii funcţiei şi reglajelor tuturor genelor şi 

proteinelor, precum şi a descifrării funcţiilor celulei. 

 

Programul  BLAST 

Un program popular de comparare a secvenţelor de ADN este BLAST (Basic Local Alignment 

Search Tool). BLAST face parte dintr-un pachet de programe destinat căutării de secvenţe proteice, 

accesibil în diverse forme la diferiţi furnizori, sau prin intermediul NCBI, care mai oferă şi Entrez, 

un instrument de meta-căutare care acoperă mare parte a bazelor de date de la NCBI, inclusiv cele  
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care găzduiesc structuri tridimensionale a proteinelor, genoamele complete ale organismelor şi 

trimiteri la jurnale ştiinţifice care însoţesc intrările din bazele de date. 

BLAST reprezintă instrumentul de căutare a aliniamentului local de bază, fiind un set de 

programe de căutare a similarităţilor, creat pentru identificarea clasificării şi a omologilor potenţiali 

pentru o secvenţă dată.  

Pentru a înţelege mai bine programele BLAST, trebuie cunoscute aspectele de bază ale 

aliniamentelor secvenţelor. Acestea sunt folosite în special pentru găsirea potenţialilor omologi ce 

vor fi folosiţi ulterior pentru prezicerea posibilelor funcţii ale secvenţei necunoscute sau pentru 

modelarea structurii sale tridimensionale. 

Aliniamentul global este cel mai bun aliniament, pe întreaga lungime a secvenţelor specificate. 

Introducerea spaţiilor (gaps) în secvenţele respective permite alinierea lor pe întreaga lungime. 

Principalul avantaj al aliniamentului global este optimizarea sa pentru secvenţele care au un grad 

înalt de similaritate, fiind astfel folositor în etapa de aliniere a secvenţelor din procesul de modelare 

a structurii tridimensionale (bazat pe secvenţele omologe cu structură tridimensională cunoscută). 

Metodele de căutare ale aliniamentului local găsesc aliniamentul optim între subregiuni sau 

regiuni locale ale secvenţelor specificate. Aliniamentul local este cel mai potrivit pentru secvenţe 

care au regiuni localizate de similarităţi. Un program de căutare a aliniamentului local este folosit 

de exemplu pentru găsirea motivelor, domeniilor şi altor unităţi repetitive din secvenţele respective, 

precum şi pentru găsirea secvenţelor similare pentru secvenţa necunoscută într-o bază de date. Pe 

scurt, un program de căutare al aliniamentului local este cel mai bine folosit pentru identificarea 

unor regiuni secvenţiale mai scurte, cu un grad foarte mare de similaritate. 

Toţi algoritmii de comparare a secvenţelor se bazează pe anumite scheme de calcul a scorului 

aliniamentului. Scorul aliniamentului este suma scorurilor mai mici, atribuite pentru fiecare din 

perechile sale de aminoacizi sau nucleotide. Majoritatea acestor algoritmi folosesc o matrice de scor 

pentru calcularea unui scor total fiecărui aliniament. Teoria statistică folosită în programele BLAST 

a fost creată de Samuel Karlin şi Steven Altschul. Toate programele BLAST folosesc o matrice de 

substituţie, atât în etapa de scanare a bazelor de date cât şi în procesul de aliniere a secvenţelor. 

Schemele de substituţie sunt considerate a fi cele mai bune metode de calcul al scorului 

aliniamentelor şi se bazează pe analiza frecvenţei cu care un aminoacid observat este înlocuit de un 

alt aminoacid în proteinele ale căror secvenţe sunt aliniate. 
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Codurile acceptate de programele BLAST sunt: 

 

A alanină P prolină 

B aspartat sau asparagină Q glutamină 

C cysteină R arginină 

 

D aspartat S serină 

E glutamat T threonină 

F fenilalanină U selenocisteină 

G glicină V valină 

H histidină W triptofan 

I izoleucină Y tirozină 

K lizină Z glutamat sau glutamină 

L leucină X orice aminoacid 

M methionină * oprirea translaţiei 

N asparagină - spaţiu de lungime nedeterminată 

 

 

Exemple 

La adresa https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi se gasesc optiunile programului BLAST : 

 

Figura 1.  Interfaţa BLAST 

 

 Dacă dorim să căutăm secvenţa de gene care codează receptorul pentru endotelină la om 

(figura 2.) introducem în căsuţa search următoarele:  Endothelin receptor. 

 

 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Figura 2. Exemplu de căutare a unei secvenţe de nucleotide 

 

Din mulţimea de răspunsuri vom selecta varianta receptorului pentru specia umană (homo 

sapiens) si alegem urmatorul articol (Figura 2a): 

 

Figura 2a. Informatii despre articol 

 

 

Va fi afişat cromozomul pe care se află secvenţa de nucleotide (cromozomul 40) – figura 2b, 

localizarea genei pe cromozom, secvenţa de nucleotide şi secvenţa codantă. 
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Figura 2b. 

 

 

Ca secventa de nucleotide si aminoacizi, gasim urmatoarea formulare (fig.2b). 
 

 

Figura 2c. Formatul GenBank de vizualizare  

 

Daca alegem optiunea „Fasta” vom avea ca rezultat secventa de nucleotide din figura 2c. 

 

Daca optam pentru varianta „Graphics” obtinem reprezentarea din figura 2d. 

 



Baza de Date integrată NCBI. Programul BLAST 

sl.dr. Anca Tudor 

 6 

 

 

 

Figura 2d. Vizualizare prin „Graphics” 

 



_______________________________________________________________

BIOINFORMATICA 1. Exercitii practice

Anca TUDOR, Diana LUNGEANU 

 

NOTA: pentru secvențele-text accesati fișierul 

Exercitiu 1 

National Center for Biotechnology Information:

BLAST  Basic Local Alignment Search Tool

Nucleotide BLAST  Enter Query Sequence:

1 ctagaaaccg tatgctatat aattatatac tataaagtaa taatgtatac agtgtaatgg
61 atcatgggcc atgtgctttt caaactaatt gtacataaaa caagcatcta ttgaaaatat
121 ctgacaaact catcttttat 
181 aggggatttgg gg 

(căutarea este comandată cu butonul BLAST)

Observați scorul de potrivire  investigați/căutați inform
fibrosis transmembrane conductance regu

Observați adnotările/referințele bibliografice 

 

Exercitiu 2 

National Center for Biotechnology Information:

Protein  Search for "insulin"  alegeți "insulin[Homo sapiens]"

Observați adnotările/referințele bibliografice 

Observați secvența de aminoacizi ai proteinei 
        1 malwmrllpl lallalwgpd paaafvnqhl cgshlvealy lvcgergffy tpktrreaed
       61 lqvgqvelgg gpgagslqpl alegslqkrg iveqcctsic 

_______________________________________________________________

BIOINFORMATICA 1. Exercitii practice 

șierul Bioinfo-2017-practic1.txt 

National Center for Biotechnology Information: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

lignment Search Tool 

Enter Query Sequence: 

1 ctagaaaccg tatgctatat aattatatac tataaagtaa taatgtatac agtgtaatgg
61 atcatgggcc atgtgctttt caaactaatt gtacataaaa caagcatcta ttgaaaatat
121 ctgacaaact catcttttat ttttgatgtg tgtgtgtgtg tgtgtgtgtg tttttttaac

(căutarea este comandată cu butonul BLAST) 

ți/căutați informațiile referitoare la gena Homo sapiens Human cystic 
fibrosis transmembrane conductance regulator (CFTR), Locus AH002646. 

ți adnotările/referințele bibliografice – coloana din dreapta 

National Center for Biotechnology Information: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

i "insulin[Homo sapiens]" 

ți adnotările/referințele bibliografice – coloana din dreapta 

ța de aminoacizi ai proteinei ‒ ORIGIN: 
malwmrllpl lallalwgpd paaafvnqhl cgshlvealy lvcgergffy tpktrreaed
lqvgqvelgg gpgagslqpl alegslqkrg iveqcctsic slyqlenycn 

_______________________________________________________________ 

1 ctagaaaccg tatgctatat aattatatac tataaagtaa taatgtatac agtgtaatgg 
61 atcatgggcc atgtgctttt caaactaatt gtacataaaa caagcatcta ttgaaaatat 

ttttgatgtg tgtgtgtgtg tgtgtgtgtg tttttttaac 

Homo sapiens Human cystic 

malwmrllpl lallalwgpd paaafvnqhl cgshlvealy lvcgergffy tpktrreaed 

 



_______________________________________________________________

Exercitiu 3 

3.1. Protein BLAST  Enter Query Sequence:
malwmrllpl 

Observați scorul de potrivire.... 

 

3.2. Protein BLAST  Enter Query Sequence:
malwmrllpl lallalwgpd paaafvnqhl cgshlvealy

Observați scorul de potrivire investigați/căutați inform

Explorați reprezentarea grafică și adnotarile bibliografice.

 

Exercitiu 4 

National Center for Biotechnology Information:

Protein BLAST  Enter Query Sequence: 
  1 mqngagasrt stiflngnre rplnvfcdme tdgggwlvfq rrmdgqtdfw rdwedyahgf
 61 gnisgefwlg nealhsltqa gdysirvdlr agdeavfaqy dsfhvdsaae yyrlhlegyh
121 gtagdsmsyh sgsvfsardr dpnsllisca vsyrgawwyr nchyanlngl ygstvdhqgv
181 swyhwkgfef svpftemklr prnfrspagg g

Pentru fibrinogen [Homo sapiens]  accesa

_______________________________________________________________

Enter Query Sequence: 

 

Enter Query Sequence: 
malwmrllpl lallalwgpd paaafvnqhl cgshlvealy 

ți/căutați informațiile referitoare la proteina insulin[Homo sapiens

ți reprezentarea grafică și adnotarile bibliografice. 

National Center for Biotechnology Information: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

 
1 mqngagasrt stiflngnre rplnvfcdme tdgggwlvfq rrmdgqtdfw rdwedyahgf
61 gnisgefwlg nealhsltqa gdysirvdlr agdeavfaqy dsfhvdsaae yyrlhlegyh

121 gtagdsmsyh sgsvfsardr dpnsllisca vsyrgawwyr nchyanlngl ygstvdhqgv
svpftemklr prnfrspagg g 

accesați structura 3D. 

 
_______________________________________________________________ 

Homo sapiens] 

1 mqngagasrt stiflngnre rplnvfcdme tdgggwlvfq rrmdgqtdfw rdwedyahgf 
61 gnisgefwlg nealhsltqa gdysirvdlr agdeavfaqy dsfhvdsaae yyrlhlegyh 
121 gtagdsmsyh sgsvfsardr dpnsllisca vsyrgawwyr nchyanlngl ygstvdhqgv 



_______________________________________________________________

Exercitiu 5 

National Center for Biotechnology Information:

Protein  Advanced Search for "human  fibrinogen

Cautați informațiiși pe Wikipedia: https://en.wikipedia.org/wiki/Fibrinogen

 

Exercitiu 6 

National Center for Biotechnology Information:

Protein BLAST   Enter Query Sequence: 

  1 mkwvtfisll flfssaysrg vfrrdahkse vahrfkdlge enfkalvlia 
 61 edhvklvnev tefaktcvad esaencdksl htlfgdklct vatlretyge madccakqep
121 ernecflqhk ddnpnlprlv rpevdvmcta fhdneetflk kylyeiarrh pyfyapellf
181 fakrykaaft eccqaadkaa cllpkldelr degkassakq rlkcaslqkf gerafkawav
241 arlsqrfpka efaevsklvt dltkvhtec
301 eccekpllek shciaevend empadlpsla adfveskdvc knyaeakdvf lgmflyeyar
361 rhpdysvvll lrlaktyett lekccaaadp hecyakvfde fkplveepqn likqncelfe
421 qlgeykfqna llvrytkkvp qvstptlvev srnlgkvgsk cckhpeakrm pcaedylsvv
481 lnqlcvlhek tpvsdrvtkc cteslvnrrp cfsalevdet yvpkefnaet ftfhadictl
541 sekerqikkq talvelvkhk pkatkeqlka vmddfaafve kcckaddket cfaeegkklv
601 aasqaalgl 

Observați și analizați rezultatele. 

Accesați opțiunea "Analize your query with 

 

 

 

_______________________________________________________________

National Center for Biotechnology Information: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

fibrinogen 

https://en.wikipedia.org/wiki/Fibrinogen 

National Center for Biotechnology Information: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

 

1 mkwvtfisll flfssaysrg vfrrdahkse vahrfkdlge enfkalvlia faqylqqcpf
61 edhvklvnev tefaktcvad esaencdksl htlfgdklct vatlretyge madccakqep

121 ernecflqhk ddnpnlprlv rpevdvmcta fhdneetflk kylyeiarrh pyfyapellf
181 fakrykaaft eccqaadkaa cllpkldelr degkassakq rlkcaslqkf gerafkawav
241 arlsqrfpka efaevsklvt dltkvhtecc hgdllecadd radlakyice nqdsissklk
301 eccekpllek shciaevend empadlpsla adfveskdvc knyaeakdvf lgmflyeyar
361 rhpdysvvll lrlaktyett lekccaaadp hecyakvfde fkplveepqn likqncelfe
421 qlgeykfqna llvrytkkvp qvstptlvev srnlgkvgsk cckhpeakrm pcaedylsvv

hek tpvsdrvtkc cteslvnrrp cfsalevdet yvpkefnaet ftfhadictl
541 sekerqikkq talvelvkhk pkatkeqlka vmddfaafve kcckaddket cfaeegkklv

ți opțiunea "Analize your query with SmartBLAST". 

  

_______________________________________________________________ 

 

faqylqqcpf 
61 edhvklvnev tefaktcvad esaencdksl htlfgdklct vatlretyge madccakqep 

121 ernecflqhk ddnpnlprlv rpevdvmcta fhdneetflk kylyeiarrh pyfyapellf 
181 fakrykaaft eccqaadkaa cllpkldelr degkassakq rlkcaslqkf gerafkawav 

c hgdllecadd radlakyice nqdsissklk 
301 eccekpllek shciaevend empadlpsla adfveskdvc knyaeakdvf lgmflyeyar 
361 rhpdysvvll lrlaktyett lekccaaadp hecyakvfde fkplveepqn likqncelfe 
421 qlgeykfqna llvrytkkvp qvstptlvev srnlgkvgsk cckhpeakrm pcaedylsvv 

hek tpvsdrvtkc cteslvnrrp cfsalevdet yvpkefnaet ftfhadictl 
541 sekerqikkq talvelvkhk pkatkeqlka vmddfaafve kcckaddket cfaeegkklv 
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Exercitiu 1 (solutie): 

În căsuţa de interogare (query) sa introducem următoarea secvenţă: 

 

 “1 ctagaaaccg tatgctatat aattatgtac tataaagtaa taatgtatac agtgtaatgg 

       61 atcatgggcc atgtgctttt caaactaatt gtacataaaa caagcatcta ttgaaaatat 

      121 ctgacaaact catcttttat ttttgatgtg tgtgtgtgtg tgtgtgtgtg tttttttaac 

      181 agggatttgg gg” 

 

Apoi vom obtine aliniamentul, ca în figura 3. 

 

Figura 3. Rezultatul interogării 

 

Adica, secvenţa de nucleotide responsabilă de apariţia fibrozei chistice. 

 

Exercitiu 2 (solutie): 

Daca introducem in „BLAST Protein” secventa de aminoacizi: 

„metlclrasfwlalvgcvisdnperystnlsnhvddfttfrgtelsflvtthqptnlv

lpsngsmhnycpqqtkitsafkyintvisctifivgmvgnatllriiyqnkcmrngpnalia

slalgdliyvvidlpinvfkfyqdvkdwwlfgfyfcmplvctaifytlmtcemlnrrngslr

ialsehlkqrrevaktvfclvvifalcwfplhlsrikktvynemdknrcellsflllmdyig

inlatmnscinpialyfvskkfkncfqsclccccyqskslmtsvpmngtsiqwknhdqnnhn

tdrsshkdsmn” 
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Vom obtine urmatorul rezultat de potrivire al secventei – figura 4. 

 

 

Figura 4. Paleta de culori pentru scorurile alinierii secventelor proteice 

 

 

Culoarea rosie pentru aliniament ne arata ca avem o potrivire perfecta cu o secventa 

cunoscuta, iar aceasta potrivire, semnificativa, cu scorul cel mai mare, este pentru „endothelin-1 

receptor isoform b precursor [Homo sapiens]” – scorul 654 din scorul total de 654, iar 

aliniamentul se poate observa in figura 5.  
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Figura 5. 

 

Dacă ne propunem să căutăm proteina insulină introducem în căsuţa de search insulin (figura 

6). 
 

 

Figura 6. Exemplu de căutare a insulinei 
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Vom alege insulina corespunzătoare speciei umane (homo sapiens) şi vom găsi infomaţia 

potrivit căreia insulina umană este o proteină formată din 110 aminoacizi a căror reprezentare o 

puteţi vedea în figura 6a. 

 

 

Figura 6a. Secvenţa de aminoacizi ai proteinei insulina umană 

 

 

În josul paginii va fi afişată secvenţa de aminoacizi din care e formată insulina, începând de 

la origine. După cum ştiţi de la curs, fiecare aminoacid e codat cu o singură literă. 

 

Exercitiu 3 (solutie): 

 

Introduceţi secvenţa de aminoacizi malwmrllpl (figura 7). 

 

 

Figura 7. Interogarea BD după o secvenţă de aminoacizi 
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Apoi alegeţi opţiunea cu butonul BLAST din josul paginii. Ca rezultat veţi avea un grafic 

care va afişa gradul de potrivire al secvenţei de amioacizi introdusă (figura 7a). Sub grafic 

obţineţi şi rezultate text în ordinea potrivirii lor cu secvenţa introdusă iniţial. 

 

 

 

 

Figura 7a. Rezultatul căutării gradului de potrivire al secvenţei de aminoacizi 

 

 


