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Invstigue seus contigs com

* BLAST (NCBI)

— blastn, blastx
e ORFfinder



ORFfinder

e |dentificacao de ORFs nos contigs
— https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/
* Para cada contig, analise tantas ORFs quanto

necessario para chegar a uma conclusao
robusta

— use tamanho minimo de 300 bp
— Faca blastp nas ORFs promissoras

— Rode Interproscan nas ORFs promissoras (para
predizer funcao)



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/

https://www.ebi.ac.uk/interpro/
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InterPro: protein sequence analysis & classification InterPro 58.0
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InterPro provides functional analysis of proteins by classifying them into families and predicting domains and important sites. We combine protein
signatures from a number of member databases into a single searchable resource, capitalising on their individual strengths to produce a powerful

integrated database and diagnostic tool. Read more about InterPro Features include:

* New member database: Conserved Domain

Analyse your protein sequence Database (CDD) version 3.14.

» Updated to HAMAP version 201605.11.

» Integration of 542 new methods from the CDD
(318), Pfam (1), SUPERFAMILY (1), HAMAP (43)
and PANTHER (179) databases.
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https://www.ebi.ac.uk/interpro/

Artemis (opcional)

* browser de genomas (ou de contigs) que pode
ser rodado localmente
e http://www.sanger.ac.uk/science/tools/artemis

e Tutorial disponibilizado na pagina da disciplina



http://www.sanger.ac.uk/science/tools/artemis

Critérios de identificacao de
organismos com base em BLAST

e Se a comparacao foi de nucleotideos

— Para espécie, no minimo 97% de identidade e no
minimo 100 nt de alinhamento

— Entre 90 e 96% pode-se fazer uma associacao com o
género (“parente”)

— Abaixo de 90% nao é possivel fazer afirmacoes
categoricas; mas € possivel especular

e Se a comparacao foi de aminoacidos

— Em geral néo é possivel inferir o organismo
correspondente, mas é possivel specular,
especialmente levando em conta também os
resultados de blastn




Espero ver informacoes sobre os
micro-organismos identificados

e Pesquisar a literatura sobre organismos
positivamente identificados (mas também os
parentes) e apresentar os resultados dessa
pesquisa no relatorio (com referéncias)

 Ha alguma coeréncia entre as diversas
identificacdes dos diferentes contigs?



CDSs podem dar dicas adicionais

H3a uma coeréncia entre bons hits de blastp e
oons hits de blastn?

Ha funcoes identificadas (dos produtos dos
genes) que sao coerentes com o ambiente da
sua hipotese?



Outras ferramentas

e Existem diversas ferramentas de analises
genomicas disponiveis na internet, além das

agui mencionadas

 Todos os alunos sao encorajados a usar
ferramentas nao mencionadas e apresentar
seus resultados, caso estes ajudem na geracao

da hipotese final



Apresente suas evidéncias!

e Exemplos

— Mostre os alinhamentos principais que ajudaram
vc a chegar em sua conclusao

— Indique
e % de identidade
e E-value
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