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Μαθησιακοί Στόχοι

 Αναφορά στις παραλλαγές του BLAST.

 Εξοικείωση με τη διεπαφή του BLAST.



Λέξεις Κλειδιά

 Λέξεις κλειδιά: Βάσεις δεδομένων BLAST, 

Παραλλαγές BLAST, Ανταποδοτικό BLAST.

 Key words: BLAST databases, BLAST family of 

programs, PSI-BLAST, PHI-BLAST, Reciprocal 

BLAST, BLAST interface.



Βάσεις Δεδομένων BLAST 1/2

 Πρωτεϊνικές ΒΔ:

– nr:

περιεκτική συλλογή αλληλουχιών χωρίς πλεονασμούς. 

– month:

nr με τις αλληλουχίες των τελευταίων 30 ημερών.

– swissprot:

αλληλουχίες της SWISS-PROT.

– pdb:

αλληλουχίες η δομή των οποίων είναι κατατεθειμένη στην 

Protein Data Bank.



Βάσεις Δεδομένων BLAST 2/2

 Νουκλεοτιδικές ΒΔ:

– nr:

περιεκτική συλλογή αλληλουχιών χωρίς πλεονασμούς. 

– month:

nr με τις αλληλουχίες των τελευταίων 30 ημερών.

– refseq_mrna:

αλληλουχίες mRNA από το NCBI Reference Sequence 

Project.

– refseq_genomic:

 γενωμικές αλληλουχίες από το NCBI Reference Sequence 

Project.



Παραλλαγές του BLAST 1/12

 Πρωτεϊνική ακολουθία:

– blastp:

ακολουθία επερώτησης: πρωτεϊνική.

ΒΔ: πρωτεϊνική.

αναγνώριση κοινών περιοχών μεταξύ πρωτεϊνών.

 εύρεση σχετιζόμενων ακολουθιών για φυλογενετική 

ανάλυση.

πρόβλεψη λειτουργίας.



Παραλλαγές του BLAST 2/12

 Πρωτεϊνική ακολουθία:

– tblastn:

ακολουθία επερώτησης: πρωτεϊνική.

ΒΔ: νουκλεοτιδική (μετάφραση στα 6 πλαίσια ανάγνωσης).

 εύρεση μη σχολιασμένων κωδικοποιουσών περιοχών σε 

Β.Δ.

χαρτογράφηση πρωτεϊνών σε γενωμικό DNA.



Παραλλαγές του BLAST 3/12

 Νουκλεοτιδική ακολουθία:

– blastn:

ακολουθία επερώτησης: νουκλεοτιδική.

ΒΔ: νουκλεοτιδική.

 για ακολουθίες με μεγάλη ομοιότητα.

χαρτογράφηση ολιγονουκλεοτιδίων, cDNAs και προϊόντων 

PCR σε ένα γονιδίωμα.

σχολιασμός γενωμικού DNA.

– MegaBlast:

10× ταχύτερο από blastn.

στοίχιση mRNA με γενωμικό DNA.



Παραλλαγές του BLAST 4/12

 Νουκλεοτιδική ακολουθία:

– blastx:

ακολουθία επερώτησης: νουκλεοτιδική (μετάφραση στα 6 

πλαίσια ανάγνωσης).

ΒΔ: πρωτεϊνική.

 εύρεση γονιδίων που κωδικοποιούν πρωτεΐνες σε 

γενωμικό DNA.

χρήσιμο όταν δεν είναι γνωστό το πλαίσιο ανάγνωσης ή 

υπάρχουν σφάλματα στο πλαίσιο ανάγνωσης.



Παραλλαγές του BLAST 5/12

 Νουκλεοτιδική ακολουθία:

– tblastx:

ακολουθία επερώτησης: νουκλεοτιδική (μετάφραση στα 6 

πλαίσια ανάγνωσης).

ΒΔ: νουκλεοτιδική (μετάφραση στα 6 πλαίσια ανάγνωσης).

αναζήτηση γονιδίων που δεν έχουν αναγνωριστεί με τις 

συμβατικές μεθόδους.

υψηλές υπολογιστικές απαιτήσεις (6×6 blastp).



Παραλλαγές του BLAST 6/12

 PSI-BLAST (Position Specific Iterated BLAST):

– PSSM (Position Specific Scoring Matrix).

Πολλαπλή στοίχιση ακολουθιών και υπολογισμός ενός 

score που σχετίζεται με τη συχνότητα εύρεσης κάθε 

καταλοίπου σε μία θέση της στοίχισης.



Παραλλαγές του BLAST 7/12

 PSI-BLAST:

1. Διεξαγωγή μιας τυπικής αναζήτησης BLAST με 

την ακολουθία επερώτησης και ένα πίνακα 

αντικατάστασης (π.χ. BLOSUM62).

2. Αυτόματη δημιουργία ενός PSSM από την 

πολλαπλή στοίχιση των καλύτερων hits της 

αρχικής αναζήτησης.

3. Το PSSM αντικαθιστά τον αρχικό πίνακα 

αντικατάστασης (π.χ. BLOSUM62) για την 

εκτέλεση μιας δεύτερης αναζήτησης BLAST.



Παραλλαγές του BLAST 8/12

 PSI-BLAST:

4. Επανάληψη των βημάτων 2 και 3 και δημιουργία 

νέων PSSM.

5. Σύγκλιση του PSI-BLAST όταν στην τελευταία 

επανάληψη δεν βρίσκονται νέες ακολουθίες.



Παραλλαγές του BLAST 9/12

 PSI-BLAST:

– PSI-BLAST επιτρέπει την εύρεση περισσότερο 

απομακρυσμένων ομόλογων ακολουθιών σε 

σχέση με το τυπικό BLAST.

– χρησιμοποιεί δύο τιμές κατωφλίου:

threshold E-value.

– για την αρχική αναζήτηση BLAST (τυπικά ίσο με

10).

inclusion E-value.

– για τη συμμετοχή των ακολουθιών στη

δημιουργία του PSSM (τυπικά ίσο με 0.001).



Παραλλαγές του BLAST 10/12

 PSI-BLAST:

– Αν χρησιμοποιηθούν εσφαλμένες ακολουθίες για τη 

δημιουργία του PSSM, το σφάλμα θα 

ανατροφοδοτείται σε κάθε κύκλο.

– Το E-value δεν αντικατοπτρίζει την σημαντικότητα 

της στοίχισης με την αρχική ακολουθία.
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