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序列比对简介序列比对简介

序列比对的定义和意义序列比对的定义和意义

序列比对的要素

序列比对的定义和意义序列比对的定义和意义

序列比对的定义
将两条或多条DNA RNA或蛋白质序列排列在将两条或多条DNA、RNA或蛋白质序列排列在
一起，标出其中相似的位点。

序列比对的意义
判断两条序列相似性的基本方法
推断序列间的功能、结构和进化关系推断序列间的功能、结构和进化关系



序列比对的要素序列比对的要素

评判序列差异的规则——打分规则
序列匹配的打分矩阵序列匹配的打分矩阵
序列空位的罚分规则

实现序列比对的算法实现序列比对的算法

评价序列比对结果统计显著性的方法

氨基酸序列的打分原则氨基酸序列的打分原则

Point Accepted Mutation Matrix BLOcks SUbstitution Matrix

尽管两个矩阵推导的过程不同，



核苷酸序列的打分规则核苷酸序列的打分规则

 Hamming 距离:

打分 阵BLASTN 打分矩阵:

States DJ, Gish W, and Altschul SF (1991) Improved sensitivity of nucleotide acid database searches using 
application-specific scoring matrices. METHODS: A companion to Methods in Enzymology 3:66-70.

序列比对算法序列比对算法

序列比对两序列比对

多序列比对



序列比对算法序列比对算法

两序列比对
 动态规划算法

多序列比对

 Needleman-Wunsch 全局序
列比对算法(1970)

 S ith W t 局部序列比
 渐进式算法

 Smith-Waterman 局部序列比
对算法(1981)

 Clustal V, W, X, ω 等算法，
依照两序列比对的结果，构
建指导树，再进行多序列比

 启发式算法
 BLAST 以种子序列为基础

对。 (Higgins and Thompson, 
1992, 1994, 2011)

的局部比对算法 (Altschul et 
al., 1990)

动态规划算法动态规划算法

动态规划算法
将问题划分成相互独立的子问题将问题划分成相互独立的子问题
每一个子问题都找到最优解

录 每 步的选择并 溯 有的选择记录下每一步的选择并回溯所有的选择



全局比对 局部比对全局比对 vs. 局部比对

全局比对
 对序列整体进行的比对

局部比对
 对子序列进行的比对

 适于相似度较高的序列  适于搜寻保守的子序列（功
能域、保守域）

全局比对 vs 局部比对全局比对 vs. 局部比对

全局比对 局部比对

假设 匹配得1分 不匹配得 3分 空位罚分 2分假设：匹配得1分, 不匹配得 -3分, 空位罚分-2分。

A C G T CA C G T C

0 0 0 0 0 0

A 0 1 0 0 0 0

G 0 0 0 1 0 0

0 -2 -4 -6 -8 -10

A -2 1 -1 -3 -5 -7

G 4 1 2 0 2 4 G 0 0 0 1 0 0

T 0 0 0 0 2 0

C 0 0 1 0 0 3

G -4 -1 -2 0 -2 -4

T -6 -3 -4 -2 1 -1

C -8 -5 -2 -4 -1 2

A 0 1 0 0 0 0

G 0 0 0 1 0 0

A -10 -7 -4 -5 -3 0

G -12 -9 -6 -3 -5 -2

ACGTC- -
A - GTCAG

ACGTC.  .
A.  GTCAG



多序列比对算法多序列比对算法

高维动态规划
 时间复杂度:

渐进式序列比对
 时间复杂度:

 步骤:   步骤:
 对所有N(N-1)/2 对序列进行
两序列比对

 构建指导树 构建指导树

 渐进的比对在指导树上距离
较近的序列

以Cl l W的计算步骤为例以Clustal W的计算步骤为例

Profile



BLAST软件的使用BLAST软件的使用

软件的算法 功能简介软件的算法及功能简介

操作规范

软件的算法及功能简介软件的算法及功能简介

 Basic Local Alignment Search Tool
 高效的局部序列比对算法 高效的局部序列比对算法
 用已知序列建立数据库，再输入查询序列与

数据库中的序列进行比对数据库中的序列进行比对
 序列比对结果有助于对查询序列的结构及功

能进行推断能进行推断
 输入文件必须是fasta格式（如下图所示）

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi



BLAST的算法简介BLAST的算法简介

启发式序列比对算法
将输入序列拆分成种子序列(氨基酸种子序列长将输入序列拆分成种子序列(氨基酸种子序列长
度为3，核苷酸种子序列长度为11。)

在数据库中的所有序列上搜索所有可能匹配的
种 序列位点种子序列位点

以上述位点为基础向两侧延伸用动态规划算法
进行比对直至得到最大得分进行 对直至得到最大得分

BLAST比对结果的评价BLAST比对结果的评价

 Expectation-value：在完全随机的条件下，
有多少条序列的得分超过用户规定的得分有 条序 得 户 得
的期望

上式中 和λ均为常数 为 序列比对的上式中，K和λ均为常数，S为两序列比对的
得分，m为数据库序列的长度，n为查询序
列的长度。

 E-value越低则显著性越高越低则显著性越高



软件的算法及功能简介软件的算法及功能简介

 主要的比对功能
 blastn:查询序列与数据库序列均为核苷酸序列
 blastp:查询序列与数据库序列均为氨基酸序列
 blastx:查询序列为核苷酸序列，数据库序列是氨基
酸序列 比对时将核苷酸序列翻译成氨基酸序列再酸序列，比对时将核苷酸序列翻译成氨基酸序列再
进行比对

 tblastn: 输入序列为氨基酸序列，数据库序列是核输 序列 氨 序列， 库序列 核
苷酸序列，比对时将数据库序列翻译成氨基酸序列
再进行比对

 tblastx: 输入序列和数据库中的序列均为核苷酸序 tblastx: 输入序列和数据库中的序列均为核苷酸序
列，但比对时将上述序列都翻译成氨基酸序列，再
进行比对

操作规范操作规范

1. 使用BLAST的准备工作
1. 安装BLAST软件

1. 双击ncbi-blast-2.2.30+-win32.exe
2. 在弹出的窗口中输入安装路径

2. 进入Windows的命令行模式
1. 打开开始菜单

在底部的搜索栏中输入 d2. 在底部的搜索栏中输入cmd
3. 单击回车便进入命令行模式

3 进入BLAST程序所在的文件夹3. 进入BLAST程序所在的文件夹
1. 在命令行模式下输入盘符：进入安装BLAST的硬盘
2. 输入cd blast\bin进入BLAST程序所在的文件夹输 进 程序所在 件夹



操作规范操作规范

2. 构建序列比对数据库
 输入makeblastdb exe –in [存有数据库序列的文 输入makeblastdb.exe in [存有数据库序列的文

件(fasta 格式)] –dbtype [选项 nucl/prot/string] –
out [数据库名称]out [数据库名称]

 例如：

操作规范操作规范

3. 应用BLAST进行序列比对
1 选择合适的BLAST命令1. 选择合适的BLAST命令

(blastn\blastp\blastx\tblastn\tblastx)

2 输入 blastn\blastp\blast \tblastn\tblast e e2. 输入 blastn\blastp\blastx\tblastn\tblastx.exe          
-query [存有查询序列的文件(fasta 格式)]          
db [数据库名称] evalue [设定E value的阈值]-db [数据库名称] -evalue [设定E-value的阈值]   

-outfmt [输出文件格式] –out [输出文件] 

例如3. 例如：



操作规范操作规范

4. 输出结果讲解
1 输入的查询序列：1. 输入的查询序列：

2. 数据库序列：

操作规范操作规范

3. 在以下输入的情形下

输出结果为输出结果为：



操作规范操作规范

 注意事项
1. 安装BLAST软件、存放查询序列和数

据库序列文件时，文件路径应尽量简
单，且不要有空格和汉字字符。

BLAST 安装程序下载地址：
ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/executables/blast+/2.2.30/
ftp://162 105 160 5/pub/software/BLAST/setup

2. 为方便大家完成大作业，请留有5G左
右的硬盘空间。当然也可以直接使用
已经编译好的BLAST程序免去安装步
骤。

3 请将所有的查询序列存入 个文件

ftp://162.105.160.5/pub/software/BLAST/setup
已编译好的版本下载地址：
ftp://162.105.160.5/pub/software/BLAST/program
相关示例下载地址：
ftp://162 105 160 5/pub/software/BLAST/example3. 请将所有的查询序列存入一个文件，

所有的数据库序列也存入一个文件，
上述文件的格式均必须是fasta格式。

4. 关于-evalue参数的取值： E-value的阈
值必须大于1，严格的阈值取1.0e-5，

ftp://162.105.160.5/pub/software/BLAST/example

值必须大于1，严格的阈值取1.0e 5，
不严格的情况取1。

5. 关于-outfmt参数的取值：输出格式有
12种，常用的是7。所有输出形式详见
右图。

6. 如果某条查询序列没有相应的比对结
果，则说明该查询序列的比对结果均
无法满足E-value的阈值。

7. 需要了解更多参数要求的同学可以在
调用可执行程序时 输入 help查阅该调用可执行程序时，输入-help查阅该
程序的全部参数选项。

谢谢！谢谢！


