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П л а н   л е к ц и и 
 

● Парное и множественное выравнивание 
последовательностей. 

● Методы сравнения первичной структуры 
белков. 

● Программа Clustal. 
● Система BLAST. 
● Структурная биоинформатика. 
● Виды вторичных структур. 
● Мотивы и домены. 



• Выравнивание  и  определение  сходства  
двух  последовательностей 

• Построение  множественных  
выравниваний 

• Распознавание  генов 
• Предсказание  вторичной  структуры 

белков и РНК 
• Предсказание  сайтов  связывания  белков 

Биоинформатика  последовательностей 



Формат  FASTA 

Строка-заголовок  (the  definition  line) 
> [уникальный ID] | [описание] 

Последовательность  белка  (или  ДНК)  в  однобуквенном  коде 

W. R. Pearson,  D. J. Lipman  –  1988 



Последовательность  определяет  функцию,  
структуру  и  многие  другие  свойства  

белка  или  ДНК 
 

Родственные  белки  имеют  похожие  свойства 
 

Белки,  похожие  по  последовательности,  
похожи  и  по свойствам  

 
Свойства  можно  предсказать,  анализируя  

изученные  последовательности,  похожие  на  
данную 



Гомологичные  последовательности 
имеют  общее  происхождение 

(общего  предка) 
 
 

Признаки  гомологичности  белков 
 

Похожая  аминокислотная  последовательность 
 

Cходная  3D-структура 
 

Аналогичная  функция 



«Идеальное  выравнивание» 
запись  последовательностей  одна  под 

другой  так,  чтобы  гомологичные  
фрагменты  оказались  друг  под  другом 

 
 
    домовой 
скопидом 
   водомерка  

 
 
лесовоз   ---лесо---воз 
ледоход   лед---оход--- 

Средство  поиска  сходства 
Выравнивание 



Цель 
Максимальное  количество  совпадений 

Расположить  их  друг  под  другом 
Двигать  друг  относительно  друга 

Вставлять  пробелы 
 
 
 лесовоз   ---лесо---воз  
ледоход   лед---оход---  

 

Гэп  (gap)  –  пропуск  в  последовательности 

Способы  выравнивания 



Локальное 
поиск  наиболее  похожих  фрагментов 

 
     домовой   домовой    домовой 
скопидом     водомерка        водомерка 
 
 

Глобальное 
сравнение  последовательностей  целиком 
 

 лесовоз   ---лесо---воз  
ледоход   лед---оход--- 

Типы  выравнивания 



Матрица  замен  BLOSUM62 



 Количество  идентичных  (похожих)  
аминокислот / нуклеотидов  
– для  белков  > 25 %  при  длине  > 100 aa 
– для  ДНК  > 70 %  при  длине  > 100 nt 

 Длина  выравнивания 
 Вероятность  наблюдать  такое  сходство  

случайным  образом 
E-value:  < 10-6  –  хорошо;  > 0.001  –  плохо 

 Score  –  общая  мера  сходства 
< 50  –  плохо 

Критерии  качества  поиска 



UniProt 

https://www.uniprot.org/ 

225,6  млн.  белков 

Поиск  и  сравнение  
последовательностей 



5-HT2a  рецептор  человека 



Последовательность  5-HT2A  Human 



FASTA  5-HT2A  Human 



Поиск  с  помощью  BLAST 



Вводим  последовательность  и  вызываем 

Поиск  с  помощью  BLAST 



Поиск  с  помощью  BLAST 

Ищет ... 



Поиск  с  помощью  BLAST 

Результат  —  начало  списка 



Clustal 
Multiple  Sequence  Alignment 

http://www.clustal.org/ 

Cравнение  
последовательностей 



Clustal 



Dipeptidyl  peptidase  4  —  DPP-4 

DPP4 Homo sapiens.fasta 

DPP4 Equus caballus.fasta 

DPP4 Danio rerio.fasta 



Clustal 



Clustal  —  загрузка 



Clustal  —  DPP-4  Human 



Clustal  —  добавление 



Clustal  —  DPP-4  Human  &  Horse 



Clustal  —  выравнивание 



Clustal  —  результат 



Clustal  —  DPP-4 

Human  ‒  Horse  ....  0.0477 
 

Human  ‒  Danio  ....  0.2156 



BLAST 
Basic  Local  Alignment 

Search  Tool 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ 

Поиск  и  сравнение  
последовательностей 



BLAST 



Protein  BLAST 



5-HT4  Human 

Protein  BLAST 
Загружаем  и  вызываем ... 



Protein  BLAST 
Ищет ... 

5-HT4  Human 



Protein  BLAST 
Результаты  —  начало  списка 



Protein  BLAST 
Качество  поиска 



Protein  BLAST 
Детализация 



Protein  BLAST 
Таксономия  и  филогенез 



Protein  BLAST 
Филогенетическое  дерево 



Protein  BLAST 
Парное  сравнение 

5-HT4  Human 

5-HT6  Human 



Protein  BLAST 
График  результатов 



Protein  BLAST 
Детализация 



To  be  continued  ... 
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