
BLAST أدوات ال
BLASTn  (nucleotide blast)-   ك بحث يجد مُحرِّ

ت تسلسلّت نوكلوئيتيدات مُشابهة لتسلسل نوكلوئتيدات  سِجلّا

 .مُعطى )تسلسل استعلّم(

BLASTp  (protein blast)-   ت ك بحث يجد سِجلّا مُحرِّ

تسلسلّت أحماض أمينياة مُشابهة لتسلسل أحماض أمينياة 

مُعطى )تسلسل استعلّم(.

 

BLASTn-  أدوات الBLAST ،Basic Local Alignment 

Search Tool،  . تُستعمل للبحث عن تسلسلّت مُتشابهة

BLASTn   ك بحث يجد في مخازن تسلسلّت هو مُحرِّ

ت مُشابهة نوكلوئتيدات  نوكلوئتيدات مُعطى.  لتسلسلسِجلّا

ك الاستعلّم  Entrezأو  Googleالبحث مثل  اتفي مُحرِّ

ك البحث  ن من كلمات مُفتاح، أما في مُحرِّ  BLASTnمُكوَّ

ن من  ك  يُقارن .تسلسل نوكلوئتيداتالاستعلّم مكوَّ مُحرِّ

البحث تسلسل الاستعلّم مع تسلسلّت موجودة في مخزن 

ت ذات تسلسل مُشابه لتسلسل  المعلومات ويعرض سِجلّا

مُقابل تسلسل السِجلا الاستعلّم. يُعرض تسلسل الاستعلّم 

"تراصف مُقابل موضع، في طريقة تُسماى  ، موضعالمُشابه

 -Sequence Alignmentהעמדת רצפיםتسلسلّت" )

ة في(.  ك البحث ما يلي عدا  BLASTnحالات نستعمل فيها مُحرِّ

 لإيجاد تسلسلّت نوكلوئتيدات مُشابهة لتسلسل استعلّم:

 

BLASTp-  أدوات الBLAST ،Basic Local Alignment 

Search Tool،  .تُستعمل للبحث عن تسلسلّت مُتشابهة

BLASTp  ك بحث يجد في مخازن تسلسلّت  هو مُحرِّ

ت لتسلسلّت  مُشابهة لتسلسل أحماض  أحماض أمينياة سِجلّا

ك أمينياة مُعطى. أو  Googleالبحث مثل  اتفي مُحرِّ

Entrez  ك ن من كلمات مُفتاح، أما في مُحرِّ الاستعلّم مُكوَّ

ن من  BLASTpالبحث  تسلسل أحماض الاستعلّم مكوَّ

ك البحث تسلسل الاستعلّم مع تسلسلّت يُقارن مُح أمينياة. رِّ

تسلسلّت الأحماض الأمينياة معلومات  موجودة في مخازن

ت ذات تسلسل مُشابه لتسلسل الاستعلّم.  ويعرض سِجلّا

يُعرض تسلسل الاستعلّم مُقابل تسلسل السِجلا المُشابه له ، 

موضع مُقابل موضع في طريقة تُسماى "تراصف تسلسلّت" 

 فيما يلي (. -Sequence Alignmentהעמדת רצפים)

ك البحث  لإيجاد  BLASTpعدة حالات نستعمل فيها مُحرِّ

تسلسلّت أحماض أمينياة مُشابهة لتسلسل الاستعلّم:

 غير معروفة مُقابل فعاليته  جينرنة تسلسل مُقا

تعثر مخزن تسلسلّت  نوكلوئتيدات بإمكانها أنْ 

تسلسلها مُشابه على جينات بُحثت في الماضي، 

لتسلسل الاستعلّم. هذا التشابه في التسلسل بإمكانه 

أنْ يدلا على تشابه في المبنى أو في الوظيفة لناتج 

 هذا الجين أي في البروتين المُشفَّر من هذا الجين.

  لا نعرف مبناه أو فعالياته،  بروتينمُقارنة تسلسل

بإمكانها  ت من الأحماض الأمينياةخزن تسلسلّمع م

أنْ تكشف عن بروتينات بُحثت في الماضي 

وتسلسلها مُشابه لتسلسل الاستعلّم. تشابه في 

مبنى نه أنْ يدلا على تشابه مُمكن في التسلسل يُمك

 فعالياة البروتين.في أو 

 

 

 



  من كائن آخر مع مخزن تسلسلّت النوكلوئتيدات بإمكانها أنْ تكشف عن جينات هومولوجياة موجودة    جينمُقارنة تسلسل

ا؟ مُقارنة  هل يتواجد جين هومولوجييسبِّب الصلع لدى الفئران.  جينفي كائنات أخرى. مثلّا وجد باحث  في الإنسان أيضا

  تُجيب عن هذا السؤال. في الجينوم البشريتسلسلّت الجينات الجين من الفأر مع 

 

  من كائن آخر مع مخزن أحماض أمينياة بإمكانها أنْ تكشف عن بروتينات هومولوجياة في كائنات  بروتينمُقارنة تسلسل

ا في  البروتينهل  مُعيانة في بكتيريا. ذا فعالياة إنزيمياة بروتينأخرى. مثلّا اكتشف باحث  الهومولوجي موجود أيضا

الموجودة في مخازن المعلومات تُجيب  تسلسلّت البروتيناتياات؟ مُقارنة تسلسل البروتين الموجود في البكتيريا مع يالثد

 عن هذا السؤال .

 

 بإمكانك الوصول إلى الأدوات بالضغط على الرابط 

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

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

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


 
كات البحث  ، الأداة التي تستعملBLAST (Basic Local Alignment Search Tool)أهلا بكم في الجولة الإرشاديّة للأداة  مُحرِّ

لوئتيدات هو جين مُشفِّر لبروتين، أو إذا كان لتسلسل أحماض عندما نريد فحص إذا كان تسلسل مُعيان من النوك .عن التسلسلات 

ك البحث  –أمينياة وظيفة مُعيانة أو ما هو مصدر التسلسل )من أي كائن عُزل(  . بمُساعدة هذا الهدف لتحقيق BLASTنستعين بمُحرِّ

ك البحث  نستطيع أنْ نجد في مخازن المعلومات تسلسلّت مُشابهة، هومولوجية، لتسلسل الاستعلّم الذي بحوزتنا.  BLASTمُحرِّ

ت، نستطيع أنْ نتعلام منها  بسبب كون مبنى ووظيفة تسلسلّت النتيجة الموجودة في مخزن المعلومات  معروفة ومُرتبة في سِجلّا

 عن مبنى ووظيفة تسلسل الاستعلّم.   

 

 

 
 BLASTقائمة أدوات ال 

ن من تسلسل نوكلوئتيدات ك. في البداية نختار مُحرِّ BLASTهي قائمة أدوات  هذه  - البحث المُناسب: عندما يكون الاستعلّم مكوَّ

 .protein blastنختار  -؛ وعندما يكون الاستعلّم تسلسلّا من الأحماض الأمينياةnucleotide blastنختار الأداة 

 تسلسل استعلام معلومات مُناسب مخزن

تسلسلات مُشابهة، هومولوجية 

لتسلسل الاستعلام ، وظائف 

 هذه التسلسلات معروفة

مخزن أحماض      أو   مخزن نوكلوئتيدات  

 أمينيّة

مخزن أحماض   أو    مخزن نوكلوئتيدات  

 أمينيّة

ك   بحثالمُحرِّ



 

 
نعرف  مصدره أو البروتين الذي يُشفِّر له. بما أنَّه لدينا تسلسل من  لدينا في هذا المثال تسلسل استعلّم من الأحماض الأمينياة، لا

 .protein blastالأحماض الأمينية نختار الأداة 

 

 (protein blastממשק הכלי ) protein blastواجهة الأداة 

 مخازن  . الآن نختار في أي مخزن من. نقوم بتزويد نافذة البحث بتسلسل الاستعلّمprotein blastهذه هي واجهة البرنامج 

، هذا المخزن هو مخزن موثوق وذا swissprotتسلسلّت البروتينات نرغب بتنفيذ البحث . نختار مخزن تسلسلّت البروتينات 

ة ثواني. BLASTجودة عالية. نضغط على   وننتظر عدَّ

البحث عن تسلسلّت 

 نوكلوئتيدات هومولوجية

البحث عن تسلسلّت 

 ةهومولوجي بروتينات



 

 

 ة والوصف البيانيصفحة النتيجة: المعطيات التقنيّ 

ة أقسام. مة لعدَّ  صفحة النتيجة مُقسا

القسم الأول مُعطيات تقنياة عن البحث: اسم التسلسل، نوع التسلسل، طول التسلسل، في أي مخزن معطيات يتم البحث  يعرض

 وهكذا.

 

 

 BLASTزر 

اختيار مخزن 

 المعلومات

نافذة تزويد تسلسل 

 الاستعلّم

أداة مُقارنة التسلسلّت 

 التي اخترناها

 اسم ووصف مخزن

 المعلومات الذي يتم فيه البحث
                   القسم الأول 

 اسم تسلسل الاستعلّم  تفاصيل معلومات عن البحث

نوع تسلسل الاستعلّم 

 وطوله



 صفحة النتيجة: الوصف البياني

في القسم الثاني من صفحة النتيجة وصف بياني للنتائج التي حصلنا عليها. السطر الأعلى يعرض تدريج )مِقياس( لطول  يظهر

ا بتسلسل الاستعلّم والموجودة في  تسلسل الاستعلّم، ويتغيَّر هذا التدريج بحسب طول التسلسل. تُعرض تحته التسلسلّت الأكثر شبها

ا  ، بترتيب تنازليمخزن المعلومات بتسلسل  بحسب مدى التشابه مع تسلسل الاستعلّم: في البداية تُعرض التسلسلّت الأكثر شبها

يتما تحديد لون كل خط بحسب مدى التشابه بينه وبين تسلسل الاستعلّم، تسلسل بنسبة أقل. الوتليها التسلسلّت التي تشبه لاستعلّم ا

حصلنا في التسلسلّت الأربعة الأولى على  صفحة النتائج الموجودة أمامنا في. Scoreيتم حساب مدى التشابه وعرضه في العلّمة 

، 80-200أحمر. علّمة التشابه للتسلسلّت التالياة يتراوح بين  الأربعة الأولى ، ولذلك لون التسلسلّت200أعلى من تشابه علّمة 

ل الاستعلّم يدلا على المنطقة التي يتواجد فيها لتسلس ةلذلك لونها زهري وهكذا. مكان التسلسلّت بحسب مسطرة التدريج التابع

ف عن التسلسل في ا لتشابه بين تسلسل النتيجة وتسلسل الاستعلّم. إذا وضعنا سهم الفأرة فوق أحد الخطوط ، ستظهر معلومات تُعرِّ

ا بتسلسل الاستعلّم هو بروتين الانسولين، وعلّمة التشابه هي  نافذة وصف السِجلا. هكذا نستطيع أنْ نعرف أنَّ التسلسل الأكثر شبها

 ينقلنا إلى تراصف التسلسلّت، وسنشرح عن ذلك لاحقاا.. الضغط على الخط 223

 

 

 

 وصف السِجلا ومدى التشابه

موتيفات محفوظة في التسلسل 

 والانتماء لعائلة بروتينات

 القسم الثاني

 تلخيص بياني

مُفتاح لمدى التشابه )علّمة 

Score بين تسلسل السِجلا )

 وتسلسل الاستعلّم

 طول تسلسل الاستعلّم

 تسلسلّت النتيجة

منطقة لا يوجد فيها تشابه بين  منطقة فيها تشابه بين التسلسلّت

 التسلسلّت



 صفحة النتيجة: وصف السِجلّات

ت. يُعرض لكل يظهر في القسم الثالث من صفحة النتيجة وصف ف يفتح سِجلا:  للسِجلّا ف )الضغط على رابط كود التعرُّ كود التعرُّ

 .وغيرها ، علّمة التشابه مع تسلسل الاستعلّم،جلا اسم السِ السِجلا الموجود في مخزن المعلومات (، 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ا  بتسلسل  اسم الجين الأكثر شبها

 الاستعلّم وعلّمة التشابه

القسم الثالث  

ت  وصف السِجلّا
 تسلسلّت النتائج

ف السِجلا  اسم ووصف مُحتوى السِجلا  تسلسل الاستعلّم معايير لقياس مدى التشابه مع  كود تعرُّ



 صفحة النتيجة: تراصف التسلسلات

السطر الأول تفاصيل السِجلا الموجود في مخزن يعرض تُعرض في القسم الرابع من صفحة النتيجة مُقارنة التسلسلّت. 

إلى عدد الأحماض الأمينياة المُتطابقة بين  Identitiesيُشار في الحقل ، Scoreفي الحقل  علّمة التشابه عرضبعدها تُ المعلومات، 

%، وهي تُشكل 82 بنسبة تسلسل الاستعلّم وتسلسل النتيجة الموجود في مخزن المعلومات. في المثال الموجود أمامنا يوجد تطابق

ن التسلسل في هذه المُقارنة. في الحقل  110حامض أميني مُتطابق من بين ال  91 يُشار إلى  Positivesأحماض أمينياة التي تكوِّ

المخزن. عدد الأحماض الأمينياة المُتشابهة، وليس بالضرورة المُتطابقة بين تسلسل الاستعلّم وتسلسل النتيجة الموجود في 

نين هي أحماض أمينياة ليسين وأرجمُتشابهة. مثلّا يائياة وفيزيائياة أمينياة ذات صفات كيم أحماضي ابهة هالأحماض الأمينياة المُتش

تراصف التسلسلّت  إلىدخلت يُشار إلى عدد الفراغات التي أُ  Gapsمُتشابهة لأنَّ كلتاهما مشحونتان بشحنة موجبة. في الحقل 

 لا يوجد حامض أميني في التسلسل الآخر. في أحد التسلسليْن مُعيان الواحد مُقابل الآخر، أي مواضع فيها مُقابل حامض أميني

، أما السطر السُفلي ، Queryتُعرض بعد ذلك مُقارنة التسلسلّت: يُعرض في السطر العلوي تسلسل الاستعلّم ويُشار إليه ب 

بين  في السطر الأوسط نتيجة المُقارنةتُعرض . Sbjckفيعرض التسلسل المُماثل الموجود في مخزن المعلومات، ويُشار له ب 

التسلسليْن: إذا تواجد في موضع مُعيان نفس الحامض الأميني في التسلسليْن، يظهر رمز هذا الحامض في السطر الأوسط )سطر 

. إذا كانت الأحماض الأمينياة في موضع مُعيان مُتشابهة ولكنها غير مُتطابقة في التسلسليْن، تظهر الإشارة + في سطر المُقارنة(

ا المُقارنة،  خر ولا يوجد تشابه في صفات هذه الأحماض، لا تظهر أي إشارة لأحماض الأمينياة مُختلفة الواحد عن الآكانت ا إذاأما

في سطر المُقارنة. تُعرض في بداية التسلسلّت وفي آخرها أرقام المواضع في كل تسلسل. هكذا مثالّا يُمكن أنْ نرى أنَّ  التراصف 

ا و( Queryفي تسلسل الاستعلّم ) 110الأميني الأول وحتى الموضع  الموجود أمامنا يعرض تراصف من الحامض في أيضا

 (.Sbjckتسلسل النتيجة الموجود في مخزن المعلومات )

 

 

 

       4القسم 

 مُقارنة التسلسلات

المُقارنة  مع 

 التسلسل الأول

رابط للسِجلّ في 

 مخزن المعلومات

تسلسل الاستعلام 

(Query) 

تسلسل النتيجة 

(Sbjct) 

 نتائج المُقارنة

أحماض 

أمينيّة 

 مُتطابقة

أحماض 

أمينيّة 

 تشابهةمُ 

أحماض 

أمينيّة 

 مُختلفة

 نقص في

أحماض 

 أمينيّة 

 علامة التشابه مع تسلسل الاستعلام

 رقم الموضع في تسلسل الاستعلام

 رقم الموضع في تسلسل النتيجة

 التي أدُخلت في تراصف التسلسلات الفراغاتعدد ونسبة 

 التسلسلات أو  مُتطابقةالعدد ونسبة الأحماض الأمينيّة 

 بين تسلسل الاستعلام وتسلسل النتيجة تشابهةمُ ال

بين  مُتطابقةعدد ونسبة الأحماض الأمينيّة ال

 تسلسل الاستعلام وتسلسل النتيجة



 تلخيص

 .BLASTأنْ نبحث عن تسلسلّت هومولوجياة لتسلسل استعلّم بواسطة الأداة  بإمكاننا فتعلمنا كي

ا ؛ nucleotide blastنستعمل الأداة  –اذا كان لدينا تسلسل نوكلوئتيدات  نستعمل  –إذا كان لدينا تسلسل من الأحماض الأمينياة أما

ا في الأداتين. تانعملياة البحث، كذلك صفحة النتيجة مُتشابه. protein blastالأداة   جداا

ا، و تُ أهمياة مُقارنة التسلسلّت في البحث البيوإنفورماتي ك مثل إيجاد بروتينات ت عديدة على مجالا استعمالاتها سيطربيرة جداا
ر والارتقاء )متُش الذي يُقارن بين تسلسلّت بروتينات أو  (לוציונימחקר אבוابهة تنتمي لنفس العائلة البروتينياة، البحث في التطوا
البحث ومُقارنة التسلسلّت بواسطة الأداة فيها ي من الأمثلة العديدة التي يؤدِّ  صغيرت من كائنات مُختلفة وغيرها. هذا فقط قسم جينا

BLAST .إلى تطوير البحث البيولوجي 
 

 لاختبار الأداة، نتمنى أنْ تستمتعوا بوقتكم. بالنجاح! انتم مدعوون

 


