








DOT PLOT: VISUALIZACIÓN DE LA SIMILITUD
ENTRE DOS SECUENCIAS



COMPARACION DE DOS ATPASAS DE PECES





El DOT PLOT permite una visualización rápida
de la similitud entre dos secuencias

Inconvenientes:

No identifica directamente  los fragmentos similares

No permite cuantificar el grado de similitud

Ventajas:

Nos muestra inversiones y estructuras repetidas

Computacionalmente eficiente





ALINEAMIENTO:

ALINEAR DOS SECUENCIAS CONSISTE EN IDENTIFICAR

LAS CORRESPODENCIAS RESIDUO-RESIDUO ENTRE

AMBAS

EL ALINEAMIENTO ES LA HERRAMIENTA BÁSICA

EN BIOINFORMATICA





necesitamos criterios para distinguir entre
Buenos alineamientos y malos alineamiento



Distancia de Hamming: dadas dos cadenas de
igual longitud, se define como el número de
posiciones no coincidentes (mismatches)

Distancia se Levenshtein: dadas dos cadenas, no 
necesariamente de la misma longitud, se define 
como el número de operaciones de edición
(inserción, deleción, alteración) necesarias para
convertir una en otra





Scores

Las distancias son medidas de  la disimilaridad
entre secuencias

El score es una medida de la similaridad entre 
secuencias

El score tiene introducir una penalización por 
introducir espacios (gap penalty)

La puntuación asignada a residuos coincidentes
no tiene por qué ser igual en todos los casos, y
dicha puntuación debería tener un sentido biológico













¿Cuál es la mejor ruta entre Malmo y Tromso?

Algoritmos de programación
dinámica

global

local

























Para un score x, la probabilidad de observar un
score ≥x es:
P(score≥x)=1-exp(-ke–λx)

Relación distante
10-5 -10-1

relacionadas
10-50 -10-10

casi idénticas
10-100 -10-50

Probablemente no 
relacionadas

P≤10-1

exactoP≤10-100

Distribución de valor extremo



Z-score = (score-media)/dev estandar

Probablemente 
significativo

Z≥5

Similitud 
observada 
equivalente a la 
aleatoria

Z=0



Indistinguible del azarE > 1

No descartar 
homología

0.02<E <1

Probablemente
homólogas

E≤0.02

E-value de un alineamiento encontrado en una base de datos,
es el número esperado de secuencias que por azar dar un score
igual o mayor al obtenido. Resulta de multiplicar P por el tamaño 
de la base de datos





Zona difusa18-25%

Indistinguible del azar<18%

Alta probabilidad de
Estructura y función
similar

45-25%

Muy probablemente
Idéntica función

<45%

Interpretación del nivel de similaridad entre
dos protéinas


