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A mai előadás

➢ Szekvenciakeresés:

➢ FASTA

➢ BLAST család

➢ HMMER

➢ Párhuzamos változatok a keresésre

➢ A keresési eredmények értékelése

➢ Szöveges keresés: eTBLAST

➢ Adatbányászat
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Az adatbázis keresés jelentősége

➢ Össze tudunk hasonlítani két szekvenciát

➢ El tudjuk dönteni, hogy közös őstől 
származnak-e

➢ Tudunk illeszteni több, hasonló szekvenciát

➢ De hogyan találjuk meg a hasonlókat több 
millió szekvencia közt???
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Mit keresünk?

➢ Keresés az annotációban

➢ Kódok

➢ Kulcsszavak

➢ Azonosított funkciók

➢ Ez alapkövetelmény minden adatbázissal 
szemben

➢ Keresés a szekvenciában

➢ Ez a biológiai adatbázisok jellegzetessége
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Hogy lehet gyorsan keresni?

➢ A szekvenciát feltördeljük rövid, összefüggő 
karakter-sorozatokra – szavakra (wordsize, k-
mer, k-tuple)

➢ Az adatbázist indexeljük: elkészítjük a k-
merek listáját és hozzárendeljük a helyüket

➢ Ezt csak egyszer kell megcsinálni

➢ A kereső szekvenciát is felbontjuk k-merekre

➢ És így keresünk az adatbázisban
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GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG

GTC:1

GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG
CTATTGCTGAAGCAA
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GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG

GTC:1 TCT:2

GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG
CTATTGCTGAAGCAA
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GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG

GTC:1 TCT:2 CTG:3

GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG
CTATTGCTGAAGCAA
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GTCTGACAGCAGCCGCTGCAGCAGCTGCTGCTGCTACCAATGCAG
CTATTGCTGAAGCAA

AAG:55, AAT:39, ACA:6, ACC:36, AGC:8:11:20:23:44:56, ATG:40, 
ATT:48, CAA:38:58, CAG:7:10:19:22:43, CCA:37, CCG:13, CGC:14, 
CTA:34:46, CTG:3:16:25:28:31:52, GAA:54, GAC:5, GCA:9:18:21:42:57, 
GCC:12, GCT:15:24:27:30:33:45:51, GTC:1, TAC:35, TAT:47, TCT:2, 
TGA:4:53, TGC:17:26:29:32:41:50, TTG:49

Táblázatos forma (lookup table):
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A FASTA család

➢ Honlap: http://fasta.bioch.virginia.edu/

➢ Szolgáltatás itt és az EBI oldalán is

➢ Letölthető Linuxra és Windowsra is

➢ Dokumentáció és tutorial is elérhető

➢ Az egyik legnépszerűbb kereső

➢ Az algoritmus régi, de azóta is folyamatosan 
fejlesztik a programot
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Az algoritmus négy lépése

a) Gyors keresés 
táblázat alapján 
(lookup table)

b) Pontozás mátrix 
alapján

c) Kiválasztás

d) S-W illesztés, 
végeredmény
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A programcsalád tagjai

➢ A legfrissebb verzió a 3.6-os

➢ „fasta”: egy szekvenciát összehasonlít egy 
databázis szekvenciái ellenében (fehérjét 
fehérjével vagy DNS-t DNS-sel), gyors 
algoritmust használ – táblázatos keresés

➢ „ssearch”: S-W algoritmust használ a keresésre 
(fehérjét fehérjével vagy DNS-t DNS-sel), lassabb, 
de pontosabb
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Folytatás ...

➢ „ggsearch”: global:global keresés (fehérje és DNS)

➢ „glsearch”: global:local keresés (fehérje és DNS)

➢ „fastx”: lefordított DNS szekvenciát keres fehérje 
adatbázis ellen, három frame-et fordít, toldás és 
frame-eltolás is megengedett

➢ „fasty”: mint a „fastx”, de kódonon belüli eltolás 
is engedett
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Folytatás ...

➢ „tfastx”, „tfasty”: fehérje szekvenciát keres DNS 
adatbázis ellen

➢ „fastf”, „tfastf”: peptid keverék listáját keresi 
fehérje, illetve DNS adatbázis ellen, mintha 
részlegesen emésztett minta lenne

➢ „fasts”, „tfasts”: peptid fragmens listát keres 
fehérje, illetve DNS adatbázis ellen, mintha 
tömegspektrométerből származó minta lenne

➢ „lalign”: többszörös illesztő program
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A FASTA felület – EBI
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Paraméterek
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A program neve

Mátrix paraméterek

Táblázat

Eredmény

Statisztika

Maszkolás
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A BLAST család

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

➢ Letülthető Linuxra és Windowsra is

➢ Web alapú szolgáltatás elérhető

➢ Alapos dokumentáció a honlapon

➢ Igen népszerű, megbízható

➢ Régóta van jelen az irodalomban, 
folyamatosan fejlesztik
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Az algoritmus

1. A szekvencia maszkolása

2. A szekvencia felbontása szavakra

3. A lista szűkítése a nagy pontértékű szavakra

4. Keresés az adatbázisban a lista alapján

5. A találatok kiterjesztése (HSP – high-scoring 
segment pair)

6. A HSP-k statisztikus kiértékelése

7. HSP-k összefűzése hosszabb illesztéssé
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A programcsomag tagjai

➢ „blastn”: DNS szekvencia keresése DNS adatbázis ellen

➢ „blastp”: fehérje szekvencia fehérje adatbázis ellen

➢ „psi-blast”: fehérjék iteratív keresése fehérje adatbázis 
ellen

➢ „blastx”: lefordított DNS szekvencia keresése fehérje 
adatbázis ellen

➢ „tblastx”: lefordított DNS szekvencia keresés lefordított 
DNS adatbázison

➢ „tblastn”: visszafordított fehérje keresés DNS adatbázis 
ellen

➢ „megablast”: sok szekvencia keresése egy futás során
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Paraméterek
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Egy további változat

BLAT:

➢ A cél a további gyorsítás

➢ Az ár: rosszabb érzékenység

➢ Csak a nagyon hasonló szegmenseket talalálja 
meg: 95% egyezés DNS-re, 80% fehérjére

➢ Rövid egyezéseket nem talál meg

➢ Új generációs szekvenálásnál igen hasznos
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Profilkeresés

➢ Az aminósavak helyettesítési hajlandósága 
függ a pozíciótól

➢ Egy jó többszörös illesztés megadja ezt az 
információt

➢ A többszörös illesztést közvetlenül „profillá” 
alakítjuk

➢ Ezt használjuk a kereséshez

➢ Megnő az eljárás érzékenysége
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E e1 e2 e3
e4 e5 e6 e7 e8 e9

F f1 f2 f3
f4 f5 f6 f7 f8 f9
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Megvalósítás: PSI-BLAST

➢ Egy BLAST kereséssel megtaláljuk a közeli 
homológokat

➢ Ezekből többszörös illesztést készítünk

➢ Ebből származtatjuk a kerső profilt a 
következő BLAST kereséshez

➢ Ezzel bővül a homológok listája a távolabbi 
rokonokkal

➢ Az eljárást ismételjük
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Paraméterek
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Másik lehetőség HMMER

➢ Honlap: http://hmmer.org/

➢ Letölthető Linux és Windows verzióban

➢ Bőséges dokumentáció a honlapon

➢ Fehérje szekvenciákat kezel

➢ Egyszerre gyors és pontos módszer

➢ Egy hatékony statisztikai modellen alapul –
„Markov modell”
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A programcsalád tagjai

➢ „phmmer”: egy vagy több fehérje szekvenciát 
keres a fehérje adatbázis ellenében

➢ „hmmscan”: fehérje szekvenciákat keres 
profil adatbázis ellen

➢ „hmmsearch”: profilokat keres fehérje 
adatbázis ellenében

➢ “jackhmmer”: interaktív változat
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Paralell keresés

➢ A szekvenciák sorrendje egy adatbázisban 
esetleges

➢ Nem kell sorban haladni a keresés során

➢ Több processzoros, több magos architekturán 
párhuzamosan lehet futtatni a keresést –
GPU computing

➢ A párhuzamos futtatáshoz nemcsak a kódot 
kell átírni, de az algoritmust is
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Adatbányászat

➢ Keresés szöveges adatbázisokban

➢ MEDLINE: tudományos szövegek kivonatai

➢ Ez is elsődleges adatbázis

➢ Igen nagy és ingyenesen elérhető

➢ Egy cikk mennyire hasonlít egy másikra?

➢ „számítógépes nyelvészet” – adatbányászat
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eTBLAST

➢ Első fázis: súlyozott kulcsszó keresés

➢ Ez gyors, de nem túl érzékeny

➢ Második fázis: „mondat illesztő” lépés

➢ Ez az érzékenyebb

➢ Tartalmuk szerint hasonló cikkeket talál

➢ Javaslatot tesz a megfelelő újságra

➢ Hasonló érdeklődésű kutatókat azonosít

➢ http://helioblast.heliotext.com/
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Mit tanultunk ma?

➢ Az adatbázis keresés lényegében
nagyléptékű szekvenciaillesztés.

➢ Nagyon kiforrott technika.

➢ Gyakran a bioinformatikai vizsgálódás
kiindulópontja.
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Feladat 5.

➢ Válassz ki egy érdekes cikket és a 
kivonatával keress hasonlókat az et-blast 
rendszerben. Mennyire hatékony a 
szolgáltatás?

➢ Esetleg fogalmazd meg egy néhány
mondatos kivonatban a téged érdeklő 
problémát és azzal keress.
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