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 Basic Local Alignment Search Tool
 Εργαλείο του NCBI για αναζήτηση ομοιότητας ακολουθιών
 Ανάλυση σε βάσεις δεδομένων για DNA & πρωτεΐνες
 80,000 περίπου αναζητήσεις καθημερινά

BLAST …



Σύγκριση μιας αλληλουχίας έναντι των αλληλουχιών μιας ολόκληρης 
βάσης δεδομένων.

Ταχύτητα, ακρίβεια και ελεύθερη πρόσβαση διαδικτυακά.

Εύρεση ομοιότητας μια νουκλεοτιδικής ή αμινοξικής αλληλουχίας με 
κάποια/ες άλλες.

Αναζήτηση ομολόγων, ορθολόγων και παραλόγων.

Ανεύρεση νέων, μη χαρακτηρισμένων αλληλουχιών. 

Προσδιορισμός πιθανής λειτουργίας μιας αλληλουχίας.

Εύρεση των δομικών λειτουργικών περιοχών των πρωτεϊνών.

Αναζήτηση μικρών εκφρασμένων αλληλουχιών (ESTs).

Αναζήτηση πολυμορφισμών του ενός νουκλεοτιδίου (SNPs).

Βασικές έννοιες
O Αλγόριθμος BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)



Τέσσερα βήματα για μια BLAST αναζήτηση

(1) Εύρεση αλληλουχίας- αίτημα (query)

(2) Επιλογή του κατάλληλου τύπου BLAST 

(3) Επιλογή της κατάλληλης βάσης δεδομένων

(4) Επιλογή άλλων προαιρετικών παραμέτρων

Και… πατάμε “BLAST”



Είσοδος προγράμματος            Βάση Δεδομένων

blastn  DNA                DNA

blastp  protein                protein
           

blastx      DNA                     protein

tblastn  protein                DNA
          

                         

Bήμα 1: Επιλογή του κατάλληλου τύπου BLAST 

Το DNA μπορεί να κωδικοποιεί έξι πρωτεΐνες 

5’ GTG GGT 
 5’ TGG GTA
  5’ GGG TAG

5’ CAT CAA 
 5’ ATC AAC 
  5’ TCA ACT 

5’ CATCAACTACAACTCCAAAGACACCCTTACACATCAACAAACCTACCCAC 3’
3’ GTAGTTGATGTTGAGGTTTCTGTGGGAATGTGTAGTTGTTTGGATGGGTG 5’

6

6

1

1



Μορφές αλληλουχιών: Παραδείγματα

 fasta format:

>sp|P01588|EPO_HUMAN ERYTHROPOIETIN PRECURSOR - Homo sapiens
MGVHECPAWLWLLLSLLSLPLGLPVLGAPPRLICDSRVLERYLLEAKEAE
NITTGCAEHCSLNENITVPDTKVNFYAWKRMEVGQQAVEVWQGLALLSEA
VLRGQALLVNSSQPWEPLQLHVDKAVSGLRSLTTLLRALGAQKEAISPPD
AASAAPLRTITADTFRKLFRVYSNFLRGKLKLYTGEACRTGDR

 RAW format:

MGVHECPAWLWLLLSLLSLPLGLPVLGAPPRLICDSRVLERYLLEAKEAE
NITTGCAEHCSLNENITVPDTKVNFYAWKRMEVGQQAVEVWQGLALLSEA
VLRGQALLVNSSQPWEPLQLHVDKAVSGLRSLTTLLRALGAQKEAISPPD
AASAAPLRTITADTFRKLFRVYSNFLRGKLKLYTGEACRTGDR



Βήμα 3: Επιλογή της Βάσης Δεδομένων 



Βήμα 4: Επιλογή προαιρετικών παραμέτρων

The database
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Cut-off: 0.05?

Graphical 
Overview 
Similarity 

Length

Μορφή παρουσίασης των αποτελεσμάτων BLAST 

e = m *n / 2e = m *n / 2bit-scorebit-score

m - query sequence length
n - total database length (sum of all sequences)
 Bit-score-  the required size of a sequence database in 
which the current match could be found just by chance



Πολλαπλή στοίχιση αλληλουχιών

Στοίχιση αλληλουχιών κατά ζεύγη
Μορφή παρουσίασης των αποτελεσμάτων BLAST 



Βήμα 3: Επιλογή της Βάσης Δεδομένων 



www.ncbi.nlm.nih.gov
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 NCBI:Μεταλλάξεις/ Πολυμορφισμοί

SNPs: Πολυμορφισμοί του ενός νουκλεοτιδίου
c-SNPs: coding single nucleotide polymorphisms (Πολυμορφισμοί του 
ενός νουκλεοτιδίου σε cDNA ακολουθίες,δηλαδή σε αλληλουχίες που 
κωδικοποιούν αμινοξέα)
SAPs: Πολυμορφισμοί του ενός αμινοξέος

Mετάλλαξη με άλλο νόημα: -> SAP
Μετάλλαξη χωρίς νόημα: -> STOP
Προσθήκη / Έλλειψη νουκλεοτιδίων -> Μεταλλάξεις αλλαγής του 
αναγνωστικού πλαισίου (frameshift)…

Ορισμοί



NCBI: Επιπλέον...

Κατάθεση δεδομένων Απόκτηση δεδομένων

Αναζήτηση Βιβλίων  
Σεμιναρίων κλπ..



Πρακτική Άσκηση
●Επισκεφθείτε  την σελίδα του NCBI και με «query» την 

πρωτεϊνη «hsp1» από το φυτό Cistus creticus αναζητήστε με 
τον αλγόριθμο BLAST αλληλουχίες που μοιάζουν σε άνθρωπο 
(επιλογή-organism).

●Περιοριστείτε στα πρώτα 5 αποτελέσματα.

●Eξάγατε τις ακολουθίες των 5 πρωτεϊνών αυτών σε «fasta 
format» ή σημειώστε τα accession numbers τους.

●Με «query» αυτές τις αλληουχίες ή τα  accession numbers τους 
επαναλλάβατε την αναζήτηση  (μία μία εννοείται) ανάποδα δηλ. 
εναντίον των πρωτείνων των φυτών του γένους Cistus.

● Σε περίπτωση που δεν έχετε αποτελέσματα επεκτείνετε την 
αναζήτηση σε όλα τα θηλαστικά και σε όλα τα φυτά.

●Σχολιάστε τα αποτελέσματά σας. 

● Τι σχέση έχουν μεταξύ τους οι πρωτείνες που “χτυπούν¨ή 
μια πάνω στην άλλη και αντίστροφα με το BLAST?



Ευχαριστώ

1.mkapasa@gmail.com
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