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GAACATTCCATGCTCATGGGTAGGAAGAATCAATATCGTGAAAATGGCCATACTGCCCAAGGTAA

TTTATAGATTCAATGCCATCCCCATCAAGCTACCAATGACTTTCTTCACAGAATTGGAAAAAACT

ACTTTAAAGTTCATATGGAACCAAAAAAGAGCCCGCATTGCCAAGTCAATCCTAAGCCAAAAGAA

CAAAGCTAGAGGCATCACACTACCTGACTTCAAACTATACTACAAGGCTACAGTAACCAAAACAG

CATGGTACTGGTACCAAAGCAGAGATATAGACCAATGGAACAAAACAGTGCCCTCAGAAATAATA

CTGCATATCTACAACCATCTGATCTTTGACAAACCTGACAAAAACAAGCAATGGGGAAAGGATTC

CCTATTTAATAAATGGTGCTGGGAAAACTGGCTAGCCATATGTAGAAAGCTGAAATTGGATCCCT

TCCTTACACCTTGTACAAAAATTAATTCAAGATGGATTACAGACTTAAATGTTAGACCTAAAACC

ATAAAAACCCTAGAAGAAAACCTAGGCAATACCATTCAGGACATAGGCATGGGCAAGAACTTCAT

GTCTAGAACACCAAAAGTAATGGCAACAAAAGCCAAAATTGACAAATGGGTCTAATTAAACTAAA

GAGCTTCTGCACAGCAAAAGAAACTACCATCAGAGTGAAGAGGCAACCTACAGAATGGGAGAAAA

TTTTTGCAATCTGACAAAAGGGCTAATTTTTGCATCTGACAAAGGGCTAATATCCAGAATCTACA

ATGAACTCAAACAAATTTACAAGAAAAAAACAAATTTACAAGAAAAAAACAAAATTTACAAGAAA

AAAACAAATTTACAAGAAAAAAACAAACAACCCCATCAAAAAGTGGGCAAAGGATAAGAACAGTC

ACTTCTCAAAAGAAGACATTTATGCAGCCAAAAGACACATGAAAAAATTCTCATCATCACTGGCC

ATCAGAGAAATGCAAATCAAAACCACAATGAGATACCATCTCACACCAGTTAGAATGGCGATCAT

TAAAAAGTCAAGAAACAACAGGTGCTGGAGAGGATGTGGAGAAATAGGAACACTTTTACACTGTT

AGTGGGACTGTAAACTAGTTCAACATTGTGGAAGTCAGTATGGCGATTCCTCAGGGATCTAGAAC

TAGAAATACCATTTGACCCAGCCATCCCATTACTGGGTATATACCCAAAGGATTATAAATCATGC

TGCTATAAAGACACTTGCACACATATGTTTATTGTGGTACTATTCACAATAGCAAAGACTTGGAA

CCAACCCAAATGTCCAACAATGATAGACTAGATTAAGAAAATGTGGCACATATACACTATGGAAT

ACTTTGCAGCCATAAAAAAGGATGAGTTCATGTCCTTTGTAGGGACATGGATGAAGCTGGAAACC

ATCATTCTCAGCAAACTATCGCAAGGATAAAAAACCAAACACCGCATGTTCTCACTCATAGGTGG

TAACTGAACAATGAGAACACATGGTCACAGGAAGGGGAACATCACGCACTGGGGCCTGTTGTGGG

GTGGGGGGAGTGGGGAGGGATAGCATTAGGAGACATACCTAATGTTAAATGACGATTTAATGGGT

GCAGCACACCAACATGGCACATGTATACATATGTAACAAACCCACACGTTGTGCACATGTACTCT

AAAACTTAAAGTATAATTAAAATAAATAAATAAAGTAAAAAAGAAATCCTAAGGATACTCAAATT

GTTGTTTAGGTGAAGATGGATGATGCCTTCCTTGAATCATCAGCTACCACCGACAGAGTGAAGTG

AGATGGAATAGTGGGCACAATCTCATTCATCCTACTCTATGTAGCCTAATGGGTCCAGAATTTAT

TATCACTATTTTACACTGGAAAAAAGATGAGATTATGAGGGGTCAGGGAGGCTTTGAGTTTTTGC

TCTAACTTCACCACTAATTAAGAATGTGATCTTGGGTAAGCCACTTTAACCTCTGTAAATGTCAA

ATTTCTTATCAGTAAAATGTGACTATACAAGACAATAAATTTGAAAATACTTTGCAAAATTGAAA

GTACCATGGAAATAATTCTTCAATCCCAAAAGGTTATGAACATTATTAAAATTTGCCACATGGAA

GAGCACACACCACAGAGACATAACT 



http://www.wordle.net/create 

https://en.wikipedia.org/wiki/DNA 
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Kas ir bioinformātika? 

Bioinformatics derives knowledge from computer analysis of 
biological data. These can consist of the information stored in 
the genetic code, but also experimental results from various 

sources, patient statistics, and scientific literature. Research in 
bioinformatics includes method development for storage, 

retrieval, and analysis of the data. Bioinformatics is a rapidly 
developing branch of biology and is highly interdisciplinary, using 

techniques and concepts from informatics, statistics, 
mathematics, chemistry, biochemistry, physics, and linguistics. 
It  has many practical applications in different areas of biology 

and medicine  

M. Nilges, J.P. Linge, Institut Pasteur  
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Kas ir bioinformātika? 

Bioinformatics: Research, development, or application of 
computational tools and approaches for expanding the use of 

biological, medical, behavioral or health data, including those to 
acquire, store, organize, archive, analyze, or visualize such data. 

Computational Biology: The development and application of 
data-analytical and theoretical methods, mathematical modeling 

and computational simulation techniques to the study of 
biological, behavioral, and social systems  

NIH Biomedical Information Science  

and Technology Initiative Consortium  
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Kas ir bioinformātika? 

Bioinformatics is the field of science in which biology, computer 
science, and information technology merge to form a single 

discipline. The ultimate goal of the field is to enable the 
discovery of new biological insights as well as to create a global 

perspective from which unifying principles in biology can be 
discerned  

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/About/primer/bioinformatics.html 
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Bioinformātikas pētījumu objekts 

• Genoma nukleotīdu secības (DNS/RNS) (genomika)  

  

• Genoma ekspresija (dažādu RNS veidu analīze) 
(transkriptomika)  

 

• Genoma kodētie proteīni (proteomika)  

 

• Šūnas veidotie metabolīti (metabolomika)  

 

• Mijiedarbības dažādu objektu starpā (sistēmbioloģija)  

29.05.2014. 



Bioloģija, statistika, programmēšana, informāciju 
tehnoloģijas  

29.05.2014. 

Datu bāzes 

Datu analīzes un apstrādes metodes – statistika, 
informātika, informāciju tehnoloģijas  

1. Aprakstošā informācija par dzīvo dabu un vidi – ekoloģija, 
morfoloģija, taksonomija...  

2. Eksperimentālā informācija par dzīvajiem organismiem - 
genomika, proteomika, transkriptomika...   

Jaunu  
algoritmu  

izstrāde 

IT infrastruktūra  
un DB programmēšana 

Jaunu  
programmu  

izstrāde 



Bioloģiskā informācija - tās 
daudzveidība un apjoms  

 



Digitālais cilvēka genoms  

• Diploīds genoms – apmēram 6 x 109 nukleotīdu  
• Viena nukleotīda kodēšanai binārā formā nepieciešami 

vismaz 2 biti:  
 A = 00, C = 01, G = 10, T = 11  
• 8 biti = 1 baits  
• 1 baits var kodēt 4 nukleotīdus  
• Diploīds cilvēka genoms binārā formā ir 1.5 x 109 baiti 

(datora darbībai vajag vairāk koda nekā dzīvības 
nodrošināšanai)  

 http://www.tmsoft.com/article-genome.html 
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Cilvēka genoms un MS Windows 
operētājsistēma?  
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Cilvēka genoma sekvence  

http://www.genome.gov/dmd/img.cfm?node=Photos/People/People%20Outside%2

0NHGRI&id=79269 

29.05.2014. 
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Datorprogrammas DNS sekvences 
analīzei  

29.05.2014. 



Genomā ietvertā informācija 
nosaka organisma identitāti   

 
... vismaz baktērijās ... 
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Genoma transplantēšana 
baktērijās  
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Pilna baktērijas genoma ķīmiskā 
sintēze  

29.05.2014. 



Informācijas uzglabāšana DNS 
sekvencē 

29.05.2014. 



DNS sekvenēšana 

• Divas metodes 1975. - 1977. gadā (Allan 
Maxam un Walter Gilbert, Frederick Sanger) 

 

“These chemical procedures ... soon allowed 
the entire sequence of the plasmid cloning 
vector pBR322 (4362 bp) to be worked out by 
a single scientist in only one year.”  

Molecular Biology of the Gene IVth ed. 1987 

 
29.05.2014. 



Genoma sekvenēšanas centri  

29.05.2014. 



DNS sekvenču pieaugums GenBank 

29.05.2014. 
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Genbankas attīstība 1982. - 2008. gadā  

Bāzu pāri

Sekvences



DNS sekvences un Mūra likums  

29.05.2014. 

Mūra likums – tranzistoru skaits datoru procesoros katru gadu dubultojas  
Gan DNS sekvenču, gan tranzistoru skaita pieaugums  uz datoru mikroshēmām ir 
eksponenciāls  
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Indivīda genoma sekvence 

• Cilvēka genoma projekts (1990. – 2003.) noteica pilnu cilvēka 
genoma sekvenci, taču tā ir dažādu indivīdu genomu hibrīds  

• Levy et al. (2007) The diploid genome sequence of an 
individual human. PLoS Biol 5: e254  

 

29.05.2014. 



1000 genomu sekvences 

• The Genomes Project (2010) A map of human genome 
variation from population-scale sequencing. Nature 467: 1061-
1073  

29.05.2014. 



Genomu struktūra un modernās 
metodes tās analīzei  



Genoms  

• Organisma genoms ir tā kopējā DNS 
molekulas nukleotīdu secība  

• Prokariotu genomu veido hromosoma(s) un 
plazmīdas  

• Eikariotu genoms sastāv no kodola genoma, 
kā arī mitohondriju un plastīdu (augiem) 
genoma  

29.05.2014. 



Genomika   

• Bioloģijas zinātnes apakšnozare, kas 
nodarbojas ar sistemātisku un pilnīgu 
iedzimtības elementu pētīšanu molekulārā 
līmenī 

• Genomika apraksta kā genomā kodētā 
informācija nosaka šūnu, organismu, 
populāciju un ekosistēmu attīstību  

29.05.2014. 



Bioinformātika un genomu struktūras 
anotācija  

29.05.2014. 



Eikariotu gēnu paredzēšana 

• Eikariotu genomi ir lieli un kompleksi  

• Gēni ir lieli, sadalīti intronos un eksonos, pastāv alternatīvais 
splaisings  

• Intronu sekvences evolucionē ātrāk par eksonu sekvencēm, 
tādēļ tās var stipri atšķirties pat starp evolucionāri tuviem 
organismiem  

• Homoloģija ar citiem gēniem ļauj atrast tikai jau zināmus 
gēnus  

• Eksperimentāla gēnu struktūras paredzēšana salīdzinot 
genomisko DNS ar cDNS  

• Gēnu paredzēšana izmantojot bioinformātikas metodes  

29.05.2014. 



Eikariotu genomu komponenti 

• Unikālas sekvences - vienas kopijas gēni, unikālas 
regulatorās secības 

 

• Vidēji bieži atkārtojumi – gēnu saimes (aktīni, 
globīni), tandēmiskas gēnu kasetes (rDNS, tRNS 
gēni), DNS transpozoni, retrotranspozoni  

 

• Bieži atkārtojumi – minisatelīti, mikrosatelīti, 
telomēru atkārtojumi 

29.05.2014. 

Dažādo atkārtojumu anotācija ir ļoti svarīga, lai 
saprastu eikariotu genoma struktūru 



29.05.2014. 

http://www.ensembl.org/index.html 



Bioloģiskās informācijas 
datubāzes. Informācijas 

meklēšanas un iegūšanas sistēmas 



Bioloģiskā informācija  

• Molekulārās sekvences (nukleotīdu un 
aminoskābju)  

• Proteīnu struktūras  

• Gēnu ekspresijas dati  

• Literatūra, kas saistīta ar bioloģisko 
informāciju  

29.05.2014. 



Bioinformātikas datu bāzes  

• Datubāze – organizēta informācijas kolekcija 
datoram nolasāmā formātā  

• Dažādi datu bāzu veidi  
 Nukleotīdu, aminoskābju  
 Sekvenču, struktūras, literatūras, gēnu 

ekspresijas, molekulāro mijiedarbību, noteiktu 
organismu datu bāzes  

• Informācijas meklēšana un iegūšana no 
dažādām datu bāzēm  

• Internets un pieeja datu bāzēm  

29.05.2014. 



Arhīvs?  

• Informācijas uzglabāšana ir tikai viena no datu bāzu 
funkcijām  

• Datu bāze ir informācijas organizēšanas līdzeklis, informācijas 
meklēšanas efektivitāte datu bāzē ir atkarīga no tā, cik labi 
informācija ir organizēta  

• Datu bāzes ir saistītas savā starpā un ļauj iegūt vispusīgu 
informāciju par meklēto jautājumu  

• Datu bāzes piedāvā integrētus instrumentus, kas lietotājam 
ļauj patstāvīgi veikt datu analīzi  

29.05.2014. 



Kas kopīgs datu bāzēm? 

• Dati ir sakārtoti tabulās, sadalīti pa grupām  

• Katram datu bāzu ierakstam ir savs unikāls 
identifikators (ieraksta numurs – Accession number 
un GI)  

• Dažādiem datu laukiem ir noteikts identifikators  

• Datu bāzu ieraksti ir noteiktā standartizētā formātā, 
kas atvieglo to uzglabāšanu, meklēšanu un atrastās 
informācijas tālāku apstrādi 

29.05.2014. 
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Integrēta pieeja datu bāzēm  

• Zinot cik daudz un dažādu datu tipu pastāv 
(nukleotīdu un aminoskābju sekvences, literatūra, 
gēnu ekspresijas dati u.t.t.), būtu pamats bažām, kā 
atrast sakarības dažādu datu veidu starpā  

• NCBI un EMBL piedāvā integrētas meklēšanas 
sistēmas – NCBI Entrez un EMBL SRS  

• Abas meklēšanas sistēmas piedāvā gan teksta 
meklēšanu, gan molekulāro sekvenču meklēšanu 
izmantojot BLAST vai FASTA programmas  

29.05.2014. 



Būla operatori un ierobežotāji  

• Boolean operators – AND, OR un NOT  
  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK3837/#EntrezHelp.Entrez_Searching_Options  

• Field – [Author], [Organism], [Journal], [Gene 
Name], bet noteikti Field attiecas uz noteiktām 
datu bāzēm 

Meklēšanas sistēma paveic lielu darbu mūsu vietā, bet meklēšanas 
teksts vienmēr jāformulē pēc iespējas precīzi  

Piemēram: «human BRCA1» (3846 rezultāti nukleotīdu datu bāzē, bet  

  «Homo sapiens[Organism] AND BRCA1[Gene Name]» (147 
rezultāti nukleotīdu datu bāzē)  

29.05.2014. 



Primārās datu bāzes  

• National Center for Biotechnology Information (NCBI) 
GenBank  

 http://www.ncbi.nlm.nih.gov 

• DNA Data Bank of Japan  

 http://www.ddbj.nig.ac.jp/  

• The European Molecular Biology Laboratories (EMBL) 
Nucleotide Archive http://www.ebi.ac.uk/ena/ 

• Primārās informācijas saturs visās 3 DB ir viens un tas pats, jo 
datu apmaiņa notiek katru dienu  

• Sekvences identifikators (accession number) ir viens un tas 
pats visās DB 

29.05.2014. 



 
International Nucleotide Sequence 

Database Collaboration  
 

• http://www.insdc.org/ 

• INSDC ir sadarbības rezultāts starp GenBank, 
DDBJ, EMBL  

29.05.2014. 



GenBank  

• GenBank ir DNS sekvenču datu bāze  

• GenBank datu bāze izveidota vēl pirms NCBI, kas 
ir struktūrvienība, kas šobrīd nodrošina šīs datu 
bāzes uzturēšanu  

• Benson et al. (2013) GenBank. Nucleic Acids Res 
41: D36-42  

GenBank is a comprehensive public database of 
nucleotide sequences and supporting bibliographic 
and biological annotation 

29.05.2014. 



Genomu evolūcija un  
salīdzinošā genomika  



Sugu un genomu evolūcija 

• Visas uz Zemes sastopamās organismu grupas ir cēlušās no 
viena kopēja senča, bet pēc tam evolucionējušas atsevišķi 
(izņēmums – horizontālā gēnu pārnese un organellu 
simbioze)  

• DNS un proteīnu līdzības pamatā ir “Identity by descent”, vai 
arī konverģentā evolūcija   

• Ja gēni dažādās sugās ir līdzīgi pēc DNS vai aminoskābju 
secības, tad iespējams tie veic līdzīgu funkciju  

• Līdzīgas DNS un aminoskābju secības sauc par homologām 
(ar kopīgu izcelsmi)  

29.05.2014. 



Salīdzinošā genomika funkcionāli 
nozīmīgu elementu identifikācijai  

• Pēc būtības visspēcīgākā metode genomu 
anotācijai – ja DNS secības ir saglabājušas 
homoloģiju pēc miljoniem gadu ilgas 
neatkarīgas evolūcijas, tad tām droši vien ir 
funkcionāla nozīme  

29.05.2014. 



Dzīvības koks  

29.05.2014. 

http://www.tolweb.org/tree/ 



Ortologi un paralogi  

29.05.2014. 

Pēdējais kopīgais sencis 

Gēns A 

A A’ 

Sugu veidošanās 

B’ 

Suga 1 Suga 2 

Gēnu  

duplikācija 

A un A’ ir ortologi. A’ un B’ ir paralogi. Pēc gēnu duplikācijas viena no gēna 
kopijām var turpināt pildīt iepriekšējo funkciju, kamēr otra gēna kopija mutāciju 
rezultātā var izmainīties un iegūt jaunu funkciju.  



Gēnu kārtības saglabāšanās evolūcijas 
gaitā (sintēnija) 

29.05.2014. 

A B C D E

A X B C E A B CB’ D E

A B C D E A B C D E

Sākotnējā 
hromosoma

Jaunu sugu 
veidošanās

Suga 1 Suga 2

Neatkarīga evolūcija 
mutācijas, gēnu duplikācijas, insercijas un delēcijas 



Cilvēka un šimpanzes genomu 
salīdzinājums  

29.05.2014. 



cilvēks – šimpanze  
cilvēks – pele  

• Genomu salīdzinājumi ļauj atbildēt uz fundamentāli 
atšķirīgiem jautājumiem  

• Cilvēks – pele. Iespējams identificēt gēnus un kontroles 
elementus, kas saglabājušies nemainīgi evolūcijas gaitā. Var 
pētīt proteīnu funkcionālos domēnus, kas saglabājušies 
nemainīgi, vai arī gēnus, kas atšķir abus organismus.  

• Cilvēks – šimpanze. Genomi, tai skaitā nekodējošā DNS, ļoti 
līdzīgi, kas ļauj identificēt mutācijas, kas radušās tieši cilvēka 
evolūcijas gaitā. Iespējams identificēt mutācijas gēnos un 
kodējošās daļās, kas potenciāli atšķir cilvēku no šimpanzes.  

29.05.2014. 



ENCODE project  

• ENCyclopedia of DNA Elements (2003)  
• Mērķis – identificēt visus funkcionālos 

elementus cilvēka genoma sekvencē  
• Vairāk nekā 80% genoma sekvences noteikta 

sekvence, atklāti vairāk nekā 4 miljoni regulācijas 
rajonu  

• Cilvēka genoma funkcionālo elementu analīze ar 
salīdzinošās genomikas palīdzību  

• http://www.genome.gov/10005107 un 
http://www.nature.com/encode  

29.05.2014. 

http://www.genome.gov/10005107
http://www.genome.gov/10005107
http://www.nature.com/encode
http://www.nature.com/encode


Genomu salīdzinājums no dažādām 
cilvēka populācijām  

29.05.2014. 

Rasmussen et al. (2011)  

Science  

10.1126/science.1211177 



 
 Nukleīnskābju un proteīnu sekvenču 

līdzības pamatprincipi  
Dažādas salīdzināšanas metodes, to priekšrocības un 

pielietošanas nosacījumi  



Sekvenču salīdzināšana  

• Angliski – sequence alignment  

• Divi galvenie salīdzinājumu veidi – pairwise 
sequence alignment un multiple sequence 
alignment  

• Latviskais tulkojums varētu būt “sekvenču 
pāru salīdzinājums” un “daudzkārtējs 
sekvenču salīdzinājums” 

29.05.2014. 



Sekvenču salīdzināšana   

• Ja mums ir divas vai vairākas DNS vai 
aminoskābju secības, tās analizējot vajadzētu:  

 - izmērīt to vispārējo līdzību;  

 - noteikt to līdzību katrā sekvences pozīcijā;  

 - novērot līdzīgo un atšķirīgo rajonu 
izvietojumu sekvencēs;  

 - novērtēt sekvenču evolucionārās attiecības  

29.05.2014. 



Sekvenču salīdzinājumu pielietojumi 

• Genomu anotācijas pamatojas uz 
salīdzinājumu ar jau raksturotām sekvencēm 
(gēnu un atkārtojumu identifikācija)  

• Funkcionālo domēnu noteikšana proteīnu 
sekvencēs  

• DNS un proteīnu sekvenču radniecības 
pakāpes noteikšana, lai izvērtētu to 
filoģenētiskās attiecības un rekonstruētu šo 
secību evolūciju  

29.05.2014. 



Salīdzinājuma pamatprincipi  

• Sekvences salīdzina, nosakot to līdzību katrā sekvences 
pozīcijā  

• Lai veidotu optimālu salīdzinājumu, iespējams sekvencēs 
ieviest pārtraukumus  

 

 

• Nepieciešams izveidot kritērijus pēc kuriem spriest par 
salīdzinājuma kvalitāti  
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Dot plots 

• Visvienkāršākais divu sekvenču salīdzināšanas 
veids  

• Dot plots ir kā tabula vai matrica, kurā rindas 
atbilst vienai sekvencei, bet kolonnas atbilst 
otrai sekvencei  

• Vienkāršākajā veidā tiek atzīmēti tikai burti 
(nukleotīdi vai aminoskābes), kas katrā 
pozīcijā starp sekvencēm ir identiski  
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Dot plots un sekvenču salīdzinājums 
(alignment) 
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Salīdzinājumu kvalitāte  
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Ceļš, kas tiek noiets dot plotā, atbilst sekvenču salīdzinājumam. 
Ja sekvences ir samērā līdzīgas, dot plots ļauj rekonstruēt 
sekvenču salīdzinājumu. Pastāv iespēja, ka vairāki ceļi dot plotā 
būs vienādi varbūtīgi. Nedrīkst pieņemt, ka ceļs dot plotā atbilst 
sekvenču molekulārajai evolūcijai  



Divu sekvenču salīdzinājums  

• Kad izveidota salīdzinājumu novērtēšanas sistēma, iespējams 
meklēt optimālu salīdzinājumu – tādu, kas dod vislielāko punktu 
skaitu  

• Ir situācijas, kad pastāv vairāki optimālie salīdzinājumi  

• Globāls salīdzinājums – tiek salīdzinātas divas pilna garuma 
sekvences  

• Lokāls salīdzinājums – salīdzina vienas sekvences segmentu ar 
otras sekvences segmentu  

• Globāls salīdzinājums var būt ārkārtīgi laikietilpīgs (ja sekvenču 
garums ir n un m, tad matricas izmērs ir n x m)  
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NCBI BLAST  

• Basic Local Alignment Search Tool  

• Līdzīgi kā globālajā sekvenču salīdzinājumā tiek 
izmantots dotplots, taču salīdzināšana notiek nevis 
ar pilna garuma sekvenci, bet gan tās noteikta 
garuma fragmentiem  

• Altschul, S.F., Gish, W., Miller, W., Myers, E.W. & Lipman, D.J. (1990) Basic 
local alignment search tool. J. Mol. Biol. 215:403-410  

• Altschul, S.F., Madden, T.L., Schäffer, A.A., Zhang, J., Zhang, Z., Miller, W. 
& Lipman, D.J. (1997) Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of 
protein database search programs. Nucleic Acids Res. 25:3389-3402 
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BLAST mehānisms  

• Visam pamatā – dotplots  

• BLAST sadala meklēšanā izmantoto sekvenci noteikta 
garuma vārdos (piemēram, k = 4), tad atrod visas sekvences 
datu bāzē, kuras satur precīzi tādus vārdus  

• BLAST cenšas pagarināt katru no sakrītošajiem vārdiem uz 
abām pusēm, nepieļaujot atšķirības un pārtraukumus 
(mismatch, gap)  

• Pēc tam pagarinātie rajoni tiek apvienoti, pieļaujot atšķirības 
un pārtraukumus  
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BLAST 

• BLASTN – nukleotīdu secība pret nukleotīdu 
datu bāzi  

• BLASTP – proteīnu aminoskābju secība pret 
proteīnu datu bāzi  

• BLASTX – translēta nukleotīdu secība pret 
proteīnu datu bāzi  

• TBLASTN – aminoskābju secība pret translētu 
nukleotīdu datu bāzi  

• TBLASTX – translēta nukleotīdu secība pret 
translētu nukleotīdu datu bāzi  
 
 

29.05.2014. 



Daudzkārtēja sekvenču salīdzināšana  

• Multiple sequence alignment (MSA) – vairāku nukleotīdu vai 
aminoskābju secību salīdzinājums  

• Viena no biežāk lietotajām bioinformātikas metodēm  

• Plaši izmanto dažādu proteīnu domēnu meklēšanā, proteīnu 
struktūras modelēšanā un filoģenētiskajā analīzē  
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Daudzkārtēju sekvenču salīdzinājumu 
veidošana  

• Tāpat kā divu sekvenču salīdzināšanas gadījumā tiek meklēta 
līdzība starp nukleotīdiem vai aminoskābēm katrā 
salīdzinājuma pozīcijā  

• Daudzkārtējā sekvenču salīdzinājumā var izdalīt sekojošus 
etapus:  

 1. salīdzina savā starpā visus sekvenču pārus un izveido 
attālumu matricu;  

 2. aprēķina dendrogrammu, kas balstīta uz attālumu matricas;  

 3. Vienu pēc otras salīdzinājumam pievieno sekvences 
atbilstoši to secībai dendrogrammā sākot ar līdzīgākajām 
sekvencēm  
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Clustal X un Clustal W 

• Viena no populārākajām salīdzināšanas metodēm  

• Oriģinālā publikācija - Higgins and Sharp (1988) CLUSTAL: a package for 
performing multiple sequence alignment on a microcomputer. Gene 
73,237-244  

• Thompson et al. (1994) CLUSTAL W: improving the sensitivity of 
progressive multiple sequence alignment through sequence weighting, 
positions-specific gap penalties and weight matrix choice. Nucleic Acids 
Research, 22:4673-4680  

• Thompson et al. (1997) The ClustalX windows interface: flexible 
strategies for multiple sequence alignment aided by quality analysis 
tools. Nucleic Acids Research, 24:4876-4882 

• http://www.clustal.org/clustal2/ 
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Meredith et al. (2011) Science, 334: 521 



Evolūcija  

"Nothing in Biology Makes Sense Except in the 
Light of Evolution“  

Theodosius Dobzhansky (1973)  
http://www.2think.org/dobzhansky.shtml 
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Filoģenēze   
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• Filoģenēze (Phylogeny) – sugas (vai citas taksonomiskas 
vienības) evolucionārā vēsture  

 Filoģenētiskās analīzes pamatā ir ideja, ka visi dzīvie 
organismi ir cēlušies no kopīga senča  

 Evolucionārās attiecības starp taksonomiskajām vienībām 
parasti tiek attēlotas filoģenētiskā koka (dendrogrammas) 
veidā  



Molekulārā filoģenēze 

• Evolūcijas kokus var veidot balstoties uz 
dažādām pazīmēm – morfoloģiskām, 
fizioloģiskām u.t.t.  

• Molekulārā filoģenēze tātad ir sugu 
(taksonomisko vienību) evolucionāro 
attiecību pētīšana izmantojot molekulārās 
sekvences  
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Terminoloģija  

• Homoloģija (Homology)– līdzība, ko nosaka kopīga 
izcelšanās. Apgalvojums par kādu objektu homoloģiju 
nozīmē, ka tiek pieņemta to evolucionāra saistība  

• Līdzība (Similarity) – objektu līdzības vai atšķirības mērs, 
neiedziļinoties to varbūtējā saistībā  

• Klasteri – līdzīgu objektu grupas, kas tiek sakārtotas pēc 
līdzības pakāpes.  

• Hierarhiskie klasteri – klasteri, kas veido klasterus, kas veido 
klasterus...  
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Sugu un gēnu dendrogrammas 

• Parastākās dendrogrammas attēlo dažādu 
taksonomisko vienību evolūciju – sugu 
dendrogrammas  

• Molekulārie dati (DNS un proteīnu sekvences) 
ļauj noteikt atsevišķu gēnu evolūciju  

• Gēnu un sugu dendrogrammas ne vienmēr 
sakrīt   
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Dendrogrammas  

• Dendrogrammas topoloģija – norāda 
taksonomisko vienību radniecību  

• Zaru garumi – norāda evolucionāro attālumu vai 
laiku kopš taksonomiskās vienības nodalījās.  

• Dendrogrammas mezgli (node) – norāda kopējo 
priekšteci  

• Molekulārais pulkstenis – atkarīgs no mutāciju 
ātruma. To kalibrē izmantojot fosīliju datus  
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