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Anotacao Funcional de Sequéncias com
BLAST2GO

Introducéao

Ha duas maneiras de se obter as sequéncias dos genes. Uma maneira seria
sequenciar todo o genoma e depois utilizar softwares que predizem as regides
génicas. A outra, seria sequenciar o transcriptoma, ou seja, os genes transcritos.

Resumidamente, para sequenciar o genoma completo, deve-se obter milhdes de
coOpias dele, fragmentar as cépias (0s equipamentos de sequenciamento atuais
possuem uma capacidade limitada de leitura, por isso 0 genoma precisa ser
fragmentado), efetuar a leitura e montar as pecas (sequéncias), sobrepondo-as,
recompondo a sequéncia original. J& para sequenciar o transcriptoma, obtém-
se 0s genes transcritos, representados pelo conjunto do acido ribonucléico
mensageiro (MRNA), converte-os em acido desoxirribonucléico complementar
(cDNA) com a enzima transcriptase reversa e faz-se a leitura no sequenciador.

A anotacao pode ser definida como o processo de descoberta de componentes
importantes do genoma, principalmente genes e seus produtos, adicionando a
eles andlises e interpretacOes necessarias para extrair sua importancia biolégica e
colocando-os no contexto dos processos biolégicos (STEIN, 2001).

Cada vez mais, os profissionais de Bioinformatica tém buscado desenvolver
softwares e ferramentas com interface grafica e amigavel para facilitar analises
da area, diminuindo a necessidade de conhecimentos avancados de Tecnologia da
Informacao (TI) para os usuérios nao bioinformatas.

O BLAST2GO (CONESA et al., 2005), disponivel em http://www.blast2go.org/, é
uma ferramenta web com interface Java (Java é uma linguagem de programacao
e uma plataforma de computacao), que funciona em quaisquer sistemas
operacionais (Windows, Linux e outros), para andlise funcional de sequéncias
(Figura 1).

O sistema de ontologias utilizado pelo BLAST2GO é o Gene Ontology (THE GENE
ONTOLOGY CONSORTIUM, 2000), disponivel em http://www.geneontology.
org/, uma tentativa de padronizar a representacao dos genes e seus produtos
para todos os sistemas biolégicos, subdividindo-os em trés categorias: processo
biolégico — refere-se a atividade biolégica com o qual o gene ou seu produto
contribui; funcdo molecular — atividade bioquimica do gene ou produto;
componente celular — local na célula onde o gene ou seu produto é ativo.

A versao atual (2.4.5) do BLAST2GO permite fazer buscas online com BLAST

— busca por sequéncias similares (ALTSCHUL, 1990), InterProScan — busca por
assinaturas proteicas similares (ZDOBNOV; APWEILER, 2001), GO-Slim — um
sub-conjunto dos termos do Gene Ontology, hd GO-Slim para plantas, levedura

e outros organismos e grupos (THE GENE ONTOLOGY CONSORTIUM, 2000),
Enzime Code - busca do cédigo da enzima (http://www.chem.gmul.ac.uk/iubmb/
enzyme/) e KEGG - Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes — visualizacdo dos
mapas metabdlicos onde os genes e/ou seus produtos atuam (KANEHISA; GOTO,
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2000) para, a partir do arquivo FASTA contendo as 2. Instalar o BLAST2GO.

sequéncias (para saber mais sobre o formato FASTA Entrar no site http://www.blast2go.org/start_

veja: http://en.wikipedia.org/wiki/FASTA format), blast2go e, de acordo com a quantidade de

determinar suas possiveis funcdes e ontologias. memodria RAM do seu computador, selecione,
na secdo “Download BLAST2GO”, a opgéao

Como Utilizar o BLAST2GO 512, 1024, 1500 ou 2048 MB.

Os passos para a anotacdo automatica com o 3. Entrar com os dados das sequéncias no

BLAST2GO s3o: formato FASTA.

Para isso, basta clicar, na barra de Menu, em
“File” e selecionar “Load FASTA file” (Figura
2) ou digitar “Alt + O” (conjuntamente

nas teclas “Alt” e “letra O”) e selecionar o
arquivo FASTA. O formato FASTA é texto
plano, ou seja, um texto sem formatacao

1. Verificar Java.
Antes de instalar o BLAST2GO é conveniente
verificar a versado do Java. Clique no botao
“Faca o download do software Java agora”,

no site http://www.java.com/pt BR/download/ . i ~
> (negrito, paragrafo duplo, etc). A extensao

de texto plano é o “.txt” e os softwares mais
recomendados para a sua edicdo sao o Bloco

installed.jsp e, caso seja necessario, faca a
atualizacao do Java.

FZ Blast2G0 =)

File Blast Mapping Annotation Analysis Statistics Select Tools View Info

= |co:0007067,G0:0016021 | @ %@ [ranspotbindingapoptosis | €3 @ [sPo_zs1sDDx1s_HUMEN | @ B

IE| nr | SEHUENCE NAme | seq description |Iength |#hits| rmirn. e\-"alue| sim mean |#GOS{ G0 Ds | Enzyme | InterPro

- Please help to improve B2G. Suggest and vote new ideas at hitpihlastZgo.uservoice.com
- Find more information in the BlastResult table {frame, hitfquery ratio..)

- Merge now various .annotfile in one project

- YWe fixed several MAC related bugs (choose browser, choose directory, ...}

- Graphs have now little magnifying glasses to zoom in and out without the mouse-wheel

- Export pies in text-format

Blast2G0 wishes a happy nesw yearlll

Ready .. Memory usage: 18ME of 1450ME

Figura 1. Tela do BLAST2GO, uma ferramenta web com interface Java para anélise funcional de sequéncias genémicas.
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de notas (Notepad), o gedit, o vi, 0 vim e 4. Executar o BLAST para encontrar sequéncias
outros. Mudando a extensao de um arquivo similares.

“.txt” para “.fasta”, serd produzido um arquivo Digitar “Alt + B” (“Blast/Run BLAST Step”),
FASTA, desde que seja respeitado o formato escolher os parametros e iniciar as buscas.

FASTA dentro do arquivo (http://en.wikipedia.

org/wiki/FASTA_format). Observacao: Caso tenha duvida sobre o

parametros das andlises, utilize os parametros

Observacao: os projetos de anotacao do pré-estabelecidos ou busque informacdes dos
BLAST2GO podem ser salvos em arquivo parametros para cada andlise. Por exemplo,
".dat”. Caso tenha o arquivo ".dat”, ele pode sobre o uso do BLAST, busque informacdes
ser carregado digitando “Alt + Z” (“File/Load no http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.
B2G-Project (.dat)”) e selecionando-o. Veja cgi?CMD =Web&PAGE_TYPE =BlastDocs.

como salvar o projeto de anotacao no item 15.

5. Mapear os termos Gene Ontology (GO)

Dica: vé salvando o projeto ao longo do associados aos hits encontrados com o BLAST.
processo de anotacao para nao perder Digitar “Alt + M” (“Mapping/Run GO-Mapping
dados de analises ja realizadas, em caso de Step”) e iniciar o mapeamento.
problemas com o computador, a energia e/ou
a internet.
EZ Blast2GO &lﬂlﬂ_ﬁ”
m Blast Mapping A tati Analysi isti Select Tools View Info
Load FASTA ile (fasta) B8N | QO @ [ransporpinangapoptosis | @ @ [sPo_zs1apDxis_Humen | O @
L A TR i cription | length |#hits|_min. evalue | sim mean [#30g G0 IDs | Enzyme | InterPro

Load Annotations (.annot) AltL
Load 10 Example Sequences AltF
Recent B2G-Projects 3

Save B2G-Project AlS
Import ]
Export 3
Close Blast2GO Project Al

Exit Blast2GO At

-

GO Graphs Application Messages r BlastiPS Results rStatlstlcs r Kegg Maps

Blast2G0 - Latest updates!

- Fleaze help to improve B2G. Suggest and vote new ideas at hitpiblastZgo usenaice.com
- Find mare information in the BlastResult tahle {frame, hit'query ratio..)

- Merge now warious .annotfile in ane project

-Wie fixed several MAC related bugs {choose hrowser, chooze directory, )

- Graphs have now little magnifying glasses to zoam in and outwithout the mouse-wheel

- Expoart pies in text-format

Blast2G 0 wishes a happy new yearlll

Ready ... hemory usage: 18ME of 1450ME

L =

Figura 2. Tela do BLAST2GO, com a opgdo de carregar um arquivo FASTA selecionada, na barra de menu.
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Anotar as sequéncias.
Digitar “Alt + A” (“Annotation/Run
Annotation Step”) e iniciar a anotacao.

Anotar motivos/dominios das sequéncias com
InterProScan.

Digitar “Alt + 1” (“Annotation/InterProScan/
Run InterProScan (online)”), selecionar as
aplicacdes a serem utilizadas e iniciar a
anotacao. E digitar “Alt + J” (“Annotation/
InterProScan/Merge InterProScan GOs to
Annotation”) para adicionar os termos GO
obtidos com o InterProScan aos termos GO
obtidos com o BLAST.

Aumentar a quantidade de sequéncias
anotadas.

Digitar “Alt + N” (Annotation/Run ANNEX
(Annotation Augmentation)”) para executar
o ANNEX (Annotation Expander). O ANNEX
é composto pelas relacoes, manualmente
curadas, entre os termos GO para funcao
molecular envolvidos em “processos
biolégicos” e atuando em “componentes
celulares”, e essas relacées permitem inferir
os termos GO para processos biolégicos

e componentes celulares para sequéncias
com termos GO para funcdo molecular,
aumentando os termos GO associados as
sequéncias.

Opcionalmente, pode-se resumir a anotacao
baseando o mapeamento em termos GO-Slim
direcionados, por exemplo, para plantas ou para
leveduras.

Digitar “Alt + G” (“Annotation/GO-Slim/

Run GO-Slim (online)”), selecionar o GO slim
desejado e iniciar a anotacao.

10. Corrigir anotacdo manualmente.

Clicar com o botao direito do mouse sobre

a sequéncia, selecionar “Change Annotation
and Description” (Figura 3), fazer as
alteragcdes necessarias, marcar “Mark manual
Annotation” e confirmar a correcao (clicar no
botdo “play”, no canto superior esquerdo da
janela de Correcéo).

11.

12.

13.

Validar anotacao.
Clicar em “Annotation”, na barra de Menu e
selecionar “Validate Annotations”.

Determinar o cédigo da enzima (EC number).
Digitar “Alt + E” (“Annotation/Enzyme Code
and KEGG/Run GO-Enzyme Code Mapping”)
para iniciar a busca do EC number baseado
nos termos GO das sequéncias.

Obter os mapas metabdlicos do KEGG em que
as sequéncias atuam.

Digitar “Alt + H” (“Annotation/Enzyme Code
and KEGG/Load Pathways-Maps from KEGG
(online)”) e selecionar o diretério (pasta) onde
as imagens dos mapas metabdlicos serdo
salvos para iniciar o download.

14. Visualizar resultados e realizar analises de

enriquecimento.

Os menus “Analysis” e “Statistics”
disponibilizam os resultados possiveis de
serem visualizados e a aba “Kegg Maps”
permite visualizar os mapas metabdlicos
obtidos no item anterior (Figura 4). No menu
“Analysis”, também é possivel fazer anélises
de enriquecimento, como Teste Exato de
Fisher.

Salvar o projeto de anotacao.

Digitar “Alt + S” (“File/Save B2G-Project”)
para selecionar o nome do arquivo e
diretério (pasta) onde o arquivo “.dat” sera
salvo.

15. Exportar resultados.

No menu “File/Export” ha sete opcdes para
exportar os dados das sequéncias e das
suas anotacdes. Como o “File/Export/Export
Sequence Table” ou “Alt + T” (Figura 5),
que produz um arquivo TXT tabulado, que
pode ser aberto em um software de planilha
(como o Excel ou Calc) ou convertido

em tabela em um software de edicao de
texto (como o Word ou Write), e possui as
colunas apresentadas na Tabela 1.
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E 10seqs.fasta - Blast2GO =B
File Blast Mapping Annotation Analysis Statistics Select Tools View Info
= |so:0007067, 600016021 | @ % [ransporthindingapoptosis | €@ @ [sPo_251800x18_HUMEN | D T
V| nr | sequence name | seqdescription length [#hits| min. e¥alue | sim mean RGOS GO Ds Enzyme InterPro
prncess;ﬁATF' binding; C:cvtoplasm G30SA3.30.300 1=
10 (GEME3D)
2-octaprenyl-3-me E{:ubiquinone biosynthetic process; IPRODZE38;
thyl- B-rmeth oxy- oxidoreductase activity IPRO03042;
Fhenzoguinol IPRO10971;
hydroxylase IPRO18168;
Show Sequence SSgESSEgg?SDB
8  |Seq8 Show Blast Result P'I('HR13T89)I
Show InterProScan Result (PANTHER],
Show GO Descriptions ?FTAHN'?I'LSE?IEJQZSFS
Load Kegg Pathway Map SSFS1005
Annotate Seq (SUPERFAMILY)
hypothetical | chanae Annc on FOCESS, SignhalP
g Seqd {Iﬁ;ﬂg’:?ﬂ'—; Draw Graph of Mapping-Resuits with highlighted Annotations I I LSRR
phagocytopy Draw Graph of Annotations
HZ] =
memhrane protein F:biological_process; SignalP
10 Seqll 624 13 [21E-1158 51.692307...(2 Cicellular_component - (SIGMNALPY, | |
trohrmm (TMHMM) |~
o
GO Graphs | Application Messages | BlastIPS Results | Statistics | Kegy Maps
16:24 InterProMame: S-adenosylmethionineg synthetase, C-terminal ez
16:24 InterProType: Domain
16:24 GC:0004478
16:24 DE-Marme: PFAM - PFO2773
16:24 InterProld: IPROZ2631
16:24 InterProMame: S-adenosylmethionine synthetase, conserved site
16:24 InterProType: Conserved_site
16:24 GO:0004478
16:24 DB-Marme: PROSITE - PS0037E
16:24 DB-Marne: PROSITE - PS00377
16:24 InterProld: IPRO22E36
16:24 InterProklame: S-adenosylmethionine synthetase superfamily
16:24 InterProType: Domain
16:24 GO:0004478
16:24 DE-Mame: SUPERFAMILY - S5F55973 L |
16:24 InterProld: nolPR =l
16:24 InterProMame: unintegrated
16:24  InterProType: unintegrated
16:24 DB-Marme: GEME3D - G30D5A:3.30.300.10
16:24 InterProScan for Seqr done. =
Ready .. Memory usage: 39ME of 1450MB

Figura 3. Tela do BLAST2GO, com a opcéao de corrigir a anotacédo e a descricdo da sequéncia selecionada, na barra de menu.
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E 10seqs.fasta - Blast2GO =n R g

File Blast Mapping Annotation Analysis Statistics Select Tools View Info

= |o:0007067, 600016021 | @ @ [ransporthindingapoptosis | @ % [sPo_261800x18_HUMAN | 3 B
[Wi| nr | sequence name | seqdescription length [#hits| min. e¥alue | sim mean #GOSI GO DS Enzyime InterPro
ribulose-phospha E&ribulose—phosphate J-epimerase IFRO000SE; =
te 3-epimerase activity, P:pentose-phosphate shunt; : IFRO11060;
2 Seq? 711 20 |BBE-117 75.9% & R EEE i3 IPRO13785:
ek (TRMHMY
abec transporter [EQATPase arctivity, coupled to IPRO03453;
permease protein transmembrane movement of SignalF
< S re0129 TR Al ||l s 2 substances; Pitransport (SIGMNALFY,
ok (TMHMB [
abe atp-binding Ftransport, Frauxin biosynthetic process; IPRODZ07S;
protein E&ATF'ase activity, coupled to IPRO034349; =
transmemhbrane moverment of IPRO03593;
substances; Piregulation of transcription, IPRO1 7871,
ENA dependent; %ATF' hinding; GaDEA3. 40503
Ftranscription factor hinding; 00 (GEMESD),
d SIS e Al | A R i Citranscription factor complex PTHR13222
(PANTHER],
PTHR19222:5F52
(PANTHER],
SSFa2540
(SUPERFAMILY)
integral F:hiological_process; SignalP
5 Sens rmembrane protein 858 5} 8,2E-129 61 BEEBEE... |2 Ccellular_component - (SIGNALP), ==

[ GO Graphs | Application Messages | BlastIPS Results rstatlstlcs | Kegg Maps |

I —
! B ghucmmai-6F O * : B
| W Mletabohc p_athways :
/_I_ & D-Clucose 6F Eiogynthesis of secondary metaholites
_______ . q_m_p 11149 |_po_| 31131 H.—m_ Pentose and glucuronate interconversions
[i-D-Glusass-6F (lucono- 6-Phospho 2D | Pgrlne metgbohsm
1 5Tartone-6P D- glusomta D-gl |Binsynthesis of plant hormones
=|(Microbial metabolism in diverse environments
InteICONVELSIONS | Carbon fixation in photosynthetic organisms
D-Ewinloge-5P Selenoamino acid metabolism
Pyrimidine metabalism
Clyealysis Cysteine and methionine metabolism
—{|Pentose phosphate pathway
4] Il [ [+]
Color | Enzyme | Sequences
fired |ec:5.1.3.1 - tihulose-phosphate 3-epimerasa |Seq2
Ready .. Mermory usage: 27ME of 1450ME

Figura 4. Tela do BLAST2GO, mostrando a aba “Kegg Maps”, onde é possivel visualizar as vias metabdlicas do KEGG (http://www.
genome.jp/kegg/) em que a sequéncia ou seu produto atua. A(s) sequéncia(s) ou seu(s) produto(s) presente(s) na via metabdlica é (sao)

destacada(s) com cor(es).
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E 10seqs.fasta - Blast2GO

File | Blast Mapping Annotation Analysis Statistics Select Tools View Info
Load FASTA file (.fasta) AT @ R [ranspopindingapoptosis | €@ @ [sPo_zs1aDDxia_HUMAN | 3 B
Load B2G-Project (.dat AE
[, cription | lenagth (#hits] min. e¥alue | sim mean [#GOg GO Ds Enzyme InterPro
Load Annotations (.annot) AL FITITOOIC AT _ITOTESS, UL -
. pproteinB58 |6 |B2E-129 61 BEEEEE.. |2 Cicellular_component - (SIGMALPY, —1
Load 10 Enampl_e Sequences AltF i (MMM
Recent B2G-Projects 4 [Fitransferase activity, Prhiological_process IPRO02818;
Save B2G-Project alvs | e
Eig 20 (GEMEZD]),
Import PTHR11019
Export ¥ Export Annotations 2 - (FPANTHER],
Close Blast2G0 Project Aito | Export as FASTA PTHR11019:5F1
— (PANTHER),
Exit Blast2GO sit | EXpOIt Sequ : Table GSF52317
Export Mapping Results (SUPERFAMILY)
S-adends Eyport InterProScan Results Fauxin hiosynthetic process; IPRO02133; -
onine syl ) . F:rethioning rmetabolic process; IPROZ2628;
EXport Annclannn e SCrHENOnS gmethiunine adenosyliransferase activity; IPRO22629; 3
Export TopBlast data Firnetal ion hinding; IPRO22630; 3
V|7 Seqg? % g i ! EC:2516 !
e : P S-adenosylmethionine hiosynthetic IPROZ2631:
pracess; Pione-carbon metabolic IPRO22E636; 1
Drocess; 'ﬁ‘_‘.ATF' binding; Cevtoplasm G3DEA3.30.300.

10 (GEMESD])
2-octaprenyl-3-me F-ubiguinone hiosynthetic process; IPRO0ZH38;
thyl-B-rmethomy- Foxidoreductase activity 2 =

1
T %

GO Graphs | Application Messages r

BlastIPS Results | Statistics | Kegg Maps |

T 2o

16:28
16:28
1628
16:29
16:29
16:29
16:29
16:249
16:249
16:249
16:29
16:29
16:29
16:249
16:249
16:249
16:249
16:29
16:29
1634

Get map definitions

ST T e [t T oo 1o

Finished to retrieve Kegn Pathway information
“alidation check removed 0 annotations hecause they were rmare general parent annotations of already existing child annotations

Get map image from: hitpfsoap.genome. jptmpfmark_pathway_wann_api 1 2965849431644 0/map00710.png
Saved map to: DWW sers\nodaiDesktoptblast2go_docimap00710.gif
Get map image:; path:map01120-
Get map image from: hitp:fsoap.gename. jpitmpimark_pathway wwaw_api 1 29658494616469map01120.png
Saved map to: DlsersinodaiDesktopthlast2go_docimap0l120.gif
Get map image: path:map01 070 -
Get map image from: hitpfsoap.genome. jptmpfmark_pathway wann_api 1 2965849581664 9 map01070.png
Saved map to: DlsersinodaiDesktopthlastZgo_docimapl 07 0.gif
Get map image: path:map00230 -
Get map image from: hitpafsoap.genome.jptmpimark_pathway_wwaw_api 1 2865849641670/ mapll230.pny
Saved map to: Dllsersinoda\DeskiopiblastZgo_doc/map00230.gif.
Get map image: path:mapi004o -
Get map image from: hitpisoap genome. jptmpimark_pathway wassy_api 12965849681 6781/map00040.png
Saved map to: DlsersinodaiDesktopthlastZgo_docimap00040.gif
Get map image: path:map01110-
Get map image from: hitpfsoap.genome. jptmpfmark_pathway_wiesew_api 129658497 216822 map01110.png
Saved map to; Dl sersinoda\DeskiopiblastZao_doc/map0d 11 0.gif.

[

Feady ...

mMemory usage: 33ME of 1450ME

Figura 5. Tela do BLAST2GO, com a opcéo de exportar os dados das sequéncias, na barra de menu.
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Tabela 1. Dados exportados na opcado “File/Export/Export Sequence Table” ou “Alt + T” e convertidos em tabela num

software de edicao de textos.

Seq1 dna polymerase i 2562 20 0.0 71.65%
ribulose-

Seq2 phosphate 711 20 8,43E-112 75.9%
3-epimerase
abc transporter

Seq3 permease protein 735 20 1,84E-96 74.25%
rc0129

Conclusao

A quantidade de dados gerados nos laboratérios é
cada vez maior e as anélises in silico desses dados
necessitam ser cada vez mais automatizadas,
municiando de informacdes quem precisa decidir
quais analises, /in silico ou laboratoriais, devem

ser executadas posteriormente, para tanto a
Bioinformatica precisa produzir softwares que
atinjam esse objetivo, mas que também sejam mais
amigaveis e faceis para os usuarios com menores
conhecimentos em Tecnologia da Informacao, Linux
e/ou Bioinformatica. O BLAST2GO é um exemplo
de ferramenta grafica, com interface intuitiva e

5

3

2

IPROO1098; IPR002298;
IPRO02421; IPRO08918;
IPRO12337; IPRO18320;
IPRO19760; IPRO20045;
IPR0O20046; IPRO20047;
G3DSA:1.10.150.20 (GENE3D),

F:DNA-directed
DNA polymerase
activity; P:DNA
replication; F:DNA

binding; F:5'- EC:2.7.7.7 G3DSA:1.20.1060.10 (GENE3D),
3’ exonuclease G3DSA:3.30.420.10 (GENE3D),
activity; C:DNA G3DSA:3.30.70.370 (GENE3D),
polymerase G3DSA:3.40.50.1010 (GENE3D),
complex PTHR10133 (PANTHER),
tmhmm (TMHMM), SSF56672
(SUPERFAMILY), SSF88723
(SUPERFAMILY)
F:ribulose-
phosphate
3-epimerase
activity; IPRO00056; IPRO11060;
P:pentose- FC:5.1.3.1 IPRO13785; tmhmm (TMHMM)
phosphate

shunt; P:carbon

utilization

F:ATPase activity,

coupled to
IPRO03453; SignalP (SIGNALP),

tmhmm (TMHMM)

transmembrane
movement of
substances;

P:transport

multiplataforma que permite fazer as analises mais
usuais para anotacao de sequéncias.

Os resultados da anotacdo automatica
(comparacdes automaticas das sequéncias com
bancos de dados) devem passar por uma curadoria
(verificacdo manual), onde as informacdes possam
ser confirmadas ou corrigidas. Entretanto, cabe
ressaltar que a verdadeira validacao dos resultados
de anélises /n silico deve ser biologicamente
realizada. Os resultados de anotacdo automatica
sao muito importantes, pois auxiliam na descoberta
da importancia biolédgica da sequéncia dentro do
contexto em que ela foi obtida.



Referéncias

ALTSCHUL, S. F.; GISH, W.; MILLER, W.; MYERS,
E. W.; LIPMAN, P. Basic local alignment search
tool. Journal of Molecular Biology, London, v. 215,
p. 403-410, 1990.

CONESA, A.; GOTZ, S.; GARCIA-GOMEZ, J. M.;
TEROL, J.; TALON, M.; ROBLES, M. Blast2GO:

a universal tool for annotation, visualization

and analysis in functional genomics research.
Bioinformatics, v. 21, n. 18, p. 3674-3676, 2005.

KANEHISA, M.; GOTO, S. KEGG: Kyoto
Encyclopedia of Genes and Genomes. Nucleic Acids
Research, London, v. 28, p. 27-30, 2000.

STEIN, L. Genome annotation: from sequence to
biology. Nature Reviews. Genetics, London, v. 2, n.
7, p. 493-503, Jul. 2001.

Circular Exemplares desta edicdo podem ser adquiridos na:
Técnica, 150 Embrapa Milho e Sorgo

Endereco: Rod. MG 424 km 45 Caixa Postal 151

CEP 35701-970 Sete Lagoas, MG

Fone: (31) 3027 1100

Fax: (31) 3027 1188

E-mail: sac@cnpms.embrapa.br

12 edicédo

12 impresséo (2010): on line

Ministério da
Agricultura, Pecuaria
e Abastecimento

RS

UM PAIiS DE TODOS
GOVER

Anotacao Funcional de Sequéncias com BLAST2GO

THE GENE ONTOLOGY CONSORTIUM. Gene
ontology: tool for the unification of biology. Nature
Genetics, New York, v. 25, n. 1, p. 25-29, May

2000.

ZDOBNOV, E. M.; APWEILER, R. “InterProScan - an

integration platform for the signature-recognition

methods in InterPro.” Bioinformatics, v. 17, n. 9, p.

847-848, 2001.

Comité de
publicacées

Expediente

Presidente: Antdnio Carlos de Oliveira.
Secretario-Executivo: Elena Charlotte Landau.
Membros: Fldvio Dessaune Tardin, Eliane Aparecida
Gomes, Paulo Afonso Viana, Jodo Herbert Moreira
Viana, Guilherme Ferreira Viana e Rosdngela Lacer-
da de Castro.

Supervisao editorial: Adriana Noce.

Reviséo de texto: Antonio Claudio da Silva Barros.
Tratamento das ilustracdes: Ténia Mara A. Barbosa.
Editoracéo eletronica: 7dnia Mara A. Barbosa.



