
BLAST 

Задание 1 

Найдите сходные последовательности в базе данных Refseq_protein.  

Я нашла последовательности, в которых находится мой белок с 

идентификатором NP_950114.1  

Для исходного запроса были выбраны критерии E-value max = 0.001 и 100000 

находок 

Первая последовательность: лучшая находка 

Находка очень хорошая, о чем свидетельствуют показатели E-value и Ident. 

 

 

Переход из 70% в 69%: Зеленым последняя взятая находка, красным первая не 

взятая 

видно, что е-value не коррелирует с Query cover 



 

Задание 2 

Найдите сходные последовательности среди белков из какой-нибудь таксономической 

группы. 

Была выбрана систематическая категория Escherichia coli 

Организмы из Escherichia coli присутствуют в исходном результате запроса 

 

После этого провели поиск в категории Escherichia coli: 

Видно, что E-value стал меньше, поскольку сама база стала меньше. 

 

Задание 3 

Для одной из найденных последовательностей сохраните карту локального сходства.  

Исходная последовательность NP_950114.1 была выровнена с 

последовательностью WP_000867121.1 в режиме парного выравнивания 

BLAST 



 

У нас очень хорошие E-value и процент идентичности, поэтому у нас хорошая 

карта локального сходства. 

Задание 4 

Используйте BLAST для поиска в своей базе данных. 

Была сделана база, состоящая из 40 белков  в асцидиях (файл  sequence.fasta )  

Команды: 

makeblastdb -dbtype prot -in seguence.fasta -out 

my_align 

blastp -db my_align -query my_first.fasta 

 
 

Видно, что плохой E-value, плохой Identities и Positives, и выравнивание не 

имеет смысла 

 


