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Supongamos que el material de partida para realizar una búsqueda 
de homologías no es un gen o una proteína completos  y bien 
caracterizados de los que podamos usar una clave de acceso o una 
palabra clave, sino que solo disponemos de un oligonucleótido: 
 

TACAGCAGATAGCAGCCATAGCCGCATACGTCGCGACTAC… 
 
O bien de un oligopéptido: 
 

PTWRVPGRMEKWHALVKYLKYRTKDLEEVR…  
 
¿Cómo saber entonces si existe algún gen o proteína similar a ellos en 
la base de datos? 
 
Para responder a esto, necesitamos hacer un ‘rastreo’ de la base de 
datos.  
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El alineamiento completo (global) de dos secuencias (Smith-
Waterman) es muy preciso y garantiza obtener el alineamiento 
óptimo. 
 
Pero ese algoritmo es muy lento. El tiempo de cálculo es 
proporcional al producto de las longitudes de las dos secuencias que 
se quieren alinear (o al producto de la longitud de nuestra secuencia 
problema y la de todas las secuencias de la base de datos). 
 
Por el contrario, los algoritmos de alineamiento local son mucho más 
rápidos. 
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Alineamiento local 

Query: 181 acgatagcagatagcgcatagcgactagcgactgcagctacgcagcatagcagcagcaga 240 
                   ||||||              |||          ||||| 
Sbjct: 189 tgagctagagatagctacgacgcatcagcgatagcagctaggcagctgcagcgactagca 247 

Se localizan todas las subsecuencias similares entre las dos 
secuencias: 

El alineamiento se trata de extender en los dos sentidos mediante 
alineamiento global: 

Query: 181 acgatagcagatagcgcatagcgactagcgactgcagctacgcagcatagcagcagcaga 240 
                   ||||||              |||          ||||| 
Sbjct: 189 tgagctagagatagctacgacgcatcagcgatagcagctaggcagctgcagcgactagca 247 
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Puntuación de un alineamiento 
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AACGTTTCCAGTCCAAATAGCTAGGC 
|||**|||   |*|||*||*||||||    
AACCGTTC---TACAATTACCTAGGC 

 

| Emparejamientos (+1): 18 
* Desemparejamientos (-2): 5 
- Huecos (existencia-2, extension -1): 1 de longitud 3 

 
Puntuación = [18 * 1] + [5 * (-2)] + [(– 2) + 2*(-1)] = 4 

Puntuación de un alineamiento (ejemplo) 
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RBP:             26  RVKENFDKARFSGTWYAMAKKDPEGLFLQDNIVAEFSVDETGQMSATAKGRVRLLNNWD- 84 
                     + K++ +  + +GTW++MA      + L   + A   V  T  +        +L+  W+  
glycodelin:      23  QTKQDLELPKLAGTWHSMAMA-TNNISLMATLKAPLRVHITSLLPTPEDNLEIVLHRWEN 81 

Significación estadística de un alineamiento: Test de 
randomización 

• Se alinean las dos proteínas y se obtiene una puntuación real para el 
alineamiento obtenido: 

• Se randomiza la segunda secuencia 100 veces, permutando al azar (‘shuffling’) 
las posiciones que ocupan los aminoácidos (manteniendo por tanto la longitud 
de la secuencia y la composición de aminoácidos) 

• Se alinea cada secuencia randomizada con la primera secuencia y se obtienen 
100, 1.000, 10.000… puntuaciones ‘aleatorias’ 

• Cabe esperar que la puntuación real sea mucho mas grande que las 
puntuaciones ‘aleatorias’ 
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A randomization test shows that RBP  
is significantly related to b-lactoglobulin 

Real comparison 
Score = 37 
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Alineamiento local: FASTA  
Fast Algorithm 

Pearson & Lipman, 1988 
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Valor E: probabilidad de que la similitud 
encontrada se deba al azar 
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Valor P: Probabilidad de que un suceso ocurra por azar.  
 

En el contexto del alineamiento de secuencias, el valor P 
asociado a una determinada puntuación S de un alineamiento 
es la probabilidad de obtener por azar una puntuación al 
menos tan alta como S.  

 
Valor E (expectation value): Corrección del valor P para ensayos 
múltiples.  
 

En el contexto del alineamiento de secuencias, el valor E 
asociado a una puntuación S es la proporción de alineamientos 
obtenidos por azar en un rastreo de la base de datos con 
puntuaciones al menos tan buenas como S.  
 
Cuanto más bajo el valor E, más significativa es la puntuación 
obtenida para un alineamiento.  

Valor P y valor E 
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Alineamiento local: BLAST 
Basic Local Alignment Search Tool 

Altschul, S.F., Gish, W., Miller, W., Myers, E.W. & Lipman, D.J. (1990) 
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Valor E: probabilidad de que la similitud 
encontrada se deba al azar 
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Program Name Description Abbreviation 
FASTA Scan a protein or DNA sequence library for similar sequences. fasta 

FASTX Compare a DNA sequence to a protein sequence database, 
comparing the translated DNA sequence in forward and reverse 
frames. 

fastx 

FASTY Compare a DNA sequence to a protein sequence database, 
comparing the translated DNA sequence in forward and reverse 
frames. 

fasty 

SSEARCH Compare a protein or DNA sequence to a sequence database 
using the Smith-Waterman algorithm. 

ssearch 

GGSEARCH Compare a protein or DNA sequence to a sequence database 
using a global alignment (Needleman-Wunsch) 

ggsearch 

GLSEARCH Compare a protein or DNA sequence to a sequence database 
with alignments that are global in the query and local in the 
database sequence (global-local). 

glsearch 
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