EXEMPLO DE PROCESSAMENTO DE SEQUÊNCIA

Uma sequência gerada no MegaBACE foi tratada com Phred para obtenção do arquivo com a qualidade de bases - ".qual". 

O Phred foi rodado com a opção de trimar -trim_alt, que seleciona a maior sub-sequência com um valor médio de Phred estipulado, no caso 15. 

Os números da linha de descrição indicam, respectivamente, o total de bases (776), as bases trimadas do início da sequência (28) e o tamanho da sequência após trimar (533). As bases aproveitadas estão sublinhadas. 

Foi escrito um programa que representa as bases com valor de Phred inferior a 15 como minúsculas e realizada uma pesquisa de homologia com BLASTn, que detectou um gene depositado de Schistosoma mansoni. 

O alinhamento detectado (HSP) está marcado em vermelho na sequência. Note que há uma região com ótimo alinhamento (em verde, abaixo) que contém apenas bases com valor de Phred inferior a 15 (115 letras minúsculas). 

O próximo passo será calibrar o valor de Phred para que o número de bases após trimagem coincida com o número de bases do alinhamento e cortar a sequência por esta calibração.

As bases resultantes serão discriminadas como maiúsculas ou minúsculas segundo um outro valor de Phred, 15 por exemplo. Esse valor define o alvo para o MegaBLAST, que será o software de aglomeração, onde são necessárias 40 bases maiúsculas seguidas (word size 40) para uma seqüência ser reconhecida. Sequências sem a janela de 40 bases boas serão rejeitadas.
>A09.abd 776 28 533
gtgggataaggcaggaatccttgctggcGAGGAATTTTTTTTTTTTTTTT

TTTATCCAAAAATTTATTAGTTAACTGAATATGTTCAAATTACTTTTTCT

TGCaACCTTGCGGCGGATTGGTAACTTTAGCAGCACTTTCTTTCTTGgtG

ACAGATTTGACGACACCGACAGCCACTggtTggtTCATATCTCGAACGGC

AAAGCGACCGAGTGGTGGGTATTGCTGGAATGTCTCTAAACATAAGGGCT

TATTTGGCACGAGTAATATGTTAGCTGCATCGCCATTTTTAATGCACTtT

GGGTTGTCTTCAGTCTTCTTCCCCGAACGTCGATCAAGCTTCTCCGTTAT

TTCACTAAATTTGCAAGCAATGTGTGCAGTGTGACAATCAAGGACTGGAG

AATAGCCATTCTTGATCTCACCTGGATGGTTCATGACAATTACTTGTGCC

ATGAAGCTTTCAGCTTCTTTAGGAGGATCGTTTTTAGAATCCCCTGCAAC

GTTACCACGGTGGATTTCACTGACTGCGACGTTCTTAACGTTGAATCCAA

CGttGCTACCAgggagagcctcagtaagtgcttcatgatgcatttcgaca

gaattgacttcagtcgacaaaccttgcggagcaaaagtgacgaccatacc

aggcttgatgataccagtttcaacgcctcggggccaggctggcgtgaaca

gggcctagcgggtccgcgggggaagggtcccggctcaatccaccaataga

gcggagctaaagtgacgggggcgcca
Score = 1072 bits (541), Expect = 0.0

Identities = 610/628 (97%), Gaps = 5/628 (0%)

Strand = Plus / Minus

Query: 54   atccaaaaattt--attagttaactgaatatgttcaaattactttttctt-gcaacctt- 109

            ||||||||||||  ||| |||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||| 

Sbjct: 1458 atccaaaaattttaattggttaactgaatatgttcaaattactttttctttgcaaccttt 1399

Query: 110  gcggcggatt-ggtaactttagcagcactttctttcttggtgacagatttgacgacaccg 168

            |||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1398 gcggcggatttggtaactttagcagcactttctttcttggtgacagatttgacgacaccg 1339

Query: 169  acagccactggttggttcatatctcgaacggcaaagcgaccgagtggtgggtattgctgg 228

            |||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1338 acagccactgtttggttcatatctcgaacggcaaagcgaccgagtggtgggtattgctgg 1279

Query: 229  aatgtctctaaacataagggcttatttggcacgagtaatatgttagctgcatcgccattt 288

            ||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1278 aatgtctctaaacataagggcttatttgggacgagtaatatgttagctgcatcgccattt 1219

Query: 289  ttaatgcactttgggttgtcttcagtcttcttccccgaacgtcgatcaagcttctccgtt 348

            ||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1218 ttaatgcactttgggttgtcttcagacttcttccccgaacgtcgatcaagcttctccgtt 1159

Query: 349  atttcactaaatttgcaagcaatgtgtgcagtgtgacaatcaaggactggagaatagcca 408

            ||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1158 atttcactaaatttggaagcaatgtgtgcagtgtgacaatcaaggactggagaatagcca 1099

Query: 409  ttcttgatctcacctggatggttcatgacaattacttgtgccatgaagctttcagcttct 468

            ||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1098 ttcttgatctcacctggatggttcaggacaattacttgtgccatgaagctttcagcttct 1039

Query: 469  ttaggaggatcgtttttagaatcccctgcaacgttaccacggtggatttcactgactgcg 528

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1038 ttaggaggatcgtttttagaatcccctgcaacgttaccacggtggatttcactgactgcg 979

Query: 529  acgttcttaacgttgaatccaacgttgctaccagggagagcctcagtaagtgcttcatga 588

            ||||||||||||||||| || |||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||
Sbjct: 978  acgttcttaacgttgaagcccacgttgctaccagggagaccctcagtaagtgcttcatga 919

Query: 589  tgcatttcgacagaattgacttcagtcgacaaaccttgcggagcaaaagtgacgaccata 648

            |||||||||||||| |||||||||| |||| ||||||||||| |||||||||||||||||
Sbjct: 918  tgcatttcgacagacttgacttcagccgaccaaccttgcggaccaaaagtgacgaccata 859

Query: 649  ccaggcttgatgataccagtttcaacgc 676

            ||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 858  ccaggcttgatgataccagtttcaacgc 831

