
최근 피자식물들 중 가장 먼저 분지된 그룹
(가장 원시적인)인 Amborella의 유전체 전체
가 밝혀졌다. 이를 이용하여 분석해 본 결과
기존에 알려져 있던 피자식물의 진화 이후
Arabidopsis 까지의 세 번의 WGD 이외에 이
끼류에서 Amborella까지의 진화 동안에도
두 번의 WGD 가 더 일어났음을 밝혔다. 이
로서 WGD현상은 관속식물의 진화과정 중
빈번히 일어나서 관속식물의 다양화 현상을
일으킨 기본적인 기작 임이 밝혀졌다



http://news.sciencemag.org/sciencenow/2011/04/double-the-genes-
double-the-flor.html?ref=hp



A C A C T

0 -1 -2 -3 -4 -5

A -1

C -2

T -3

Example 2
Alignment between ACACT and ACT.
(match score =1, mismatch score=0, gap penalty=-1)

Sequence 1

Sequence 2

Gap penalty

1. Upper value + gap penalty
2. Left value + gap penalty
3. Upper left value + match/mismatch score

아래 예를 다시 계산해 봅시다.
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Alignment between ACACT and ACT.
(match score =1, mismatch score=0, gap penalty=-1)
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Sequence 2

Gap penalty

1. Upper value + gap penalty
2. Left value + gap penalty
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0 -1 -2 -3 -4 -5

A -1 1 0 -1 -2 -3
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ACACT
--ACT

아래 예를 다시 계산해 봅시다.

두 가지의 경로가 나옴.  
 이 경우 terminal gap과 internal gap을 만드는 2가지 경우가 생김



Semiglobal alignment 반전역정렬

• 긴 염기서열과 짧은 염기서열을 정렬할 때

• Internal gap과 terminal gap을 다르게 점수를 주는 것. 

 왜냐하면 아마도 terminal gap이 생긴 것은 길이가 다르기 때문

일 수 있기 때문.

• Semiglobal alignment를 찾기 위해서 기본적인 basic dynamic 

programming algorithm에서 다음과 같은 두 가지를 변형을 함.

1. initial gap에 대한 penalty를 주지 않기 위해 table의 첫번째 줄

과 열을 모두 “0”으로 놓는다.

2. end gap에 대한 penalty를 주지 않기 위해 마지막 column과 마

지막 row에서의 이동 시 no gap penalty



A A C A G T C T

0 0 0 0 0 0 0 0 0

A 0

G 0

T 0

match score =1, mismatch score=0, gap penalty=-1

1. Table의 첫째 열과 첫째 열을 모두 “0”로…

첫째 행에서 수평이동 하는 것은 좌측 서열에 initial gap을 추가하는 것임.

 좌측 서열에는 initial gap에 대한 penalty가 없다.

첫째 열에서 수직이동 하는 것은 위의 서열에 initial gap을 추가하는 것임.

 위의 서열에는 initial gap에 대한 penalty가 없다.

Semiglobal alignment 반전역정렬



A A C A G T C T

0 0 0 0 0 0 0 0 0

A 0 1 1 0 1 0 0 0 0

G 0 0 1 1 0 2 1 0 0

T 0 0 0 1 1 1 3 3 3

2. 마지막 열의 수직이동과 마지막 행의 수평이동은 no gap penalty

- 맨 마지막 cell의 경우 (gap penalty = -1):
Vertical move: 0
Horizontal move: 3
Diagonal move: 0 + match score = 1

 maximum score of the 3 movements = 3

NO GAP PENALTY

Semiglobal alignment 반전역정렬
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Semiglobal alignment 반전역정렬

AACAGTCT
---AGT--





Local alignment 국부정렬

• 보다 flexible한 방법
• 두 sequence간의 가장 잘 일치하는 “부분서열”을 찾아내는것.

• Smith-Waterman algorithm:
- basic dynamic programming algorithm 에서 쓰는 3종류의

movement (vertical, horizontal, and diagonal) 대신
 negative score는 무조건 zero 로 처리

- Table의 첫째 줄과 열은 모두 zero

- 모든 score들을 기입한 후 최대값을 갖는 score를 찾아 이 곳에서부
터 점수가 0에 이를 때 까지 사선으로 이동

- 사선이 그어진 부분이 best local alignment임.



• Example:
- Find the local alignment for the following sequences:
(match score=1, mismatch score=0, gap penalty=-1)

- initial the partial score table as the following

ATTCGATCC
ACGAT

A T T C G A T C C

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

A 0

C 0

G 0

A 0

T 0

Local alignment 지역정렬



• Fill in each of partial score with one of the four options
(Score of vertical move, horizontal move, diagonal move or zero)

A T T C G A T C C

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

A 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0

C 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1

G 0 0 0 1 0 2 1 0 1 1

A 0 1 0 0 1 1 3 2 1 0

T 0 0 2 1 0 1 2 4 3 2

Local alignment 지역정렬



• Find the maximum partial score in the table
• Work backward until reach a zero

A T T C G A T C C

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

A 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0

C 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1

G 0 0 0 1 0 2 1 0 1 1

A 0 1 0 0 1 1 3 2 1 0

T 0 0 2 1 0 1 2 4 3 2

Maximum partial scoreCGAT
CGAT

• Best local alignment:

Local alignment 지역정렬



 Smith-Waterman algorithm에 의한 best local 
alignment를 찾아내는 것이 실제 가장 많이 쓰임.
 BLAST search!

 어떤 경우에 databank search를 하나?

- new/unknown genes (proteins) 에 대한 동정

- unknown genes (protein)에 대한 기능 유추

- 다른 관련 연구들을 위한 관련 sequence 수집:

phylogenetic analyses 
primer design 
looking for new motifs





BLAST and Its Relatives



Database Search

BLAST and Its Relatives

교과서에는 “데이타베이스 서열 중에서 서열공백이 허용되지 않은 국부
정렬(ungapped local alignment)을 찾기 위한 것이다”라고 되어 있지만
현재에는 gap을 허용한 것이 개발되어 사용된다.



BLAST and Its Relatives



BLAST and Its Relatives



BLAST and Its Relatives



Word size = 4

BLAST and Its Relatives



BLAST and Its Relatives





• 데이타베이스에서 찾아진 sequence와 query 
sequence 간의 alignment score 를 S라 할 때

• E score: 데이타베이스 검색에서 몇 개의 서열이
random한 확률로 S 이상의 정렬점수를 갖는 것으로
발견되는가를 나타내는 기대치.

• P score: alignment score가 S 이상인 서열이 한 개
이상 무작위로 발견될 확률.





• BLAST와 더불어 일반적으로 많이 사용되는 searching algorithm and 

program. 이것의 입력 format을 다른 프로그램이나 데이타베이스에서 계속

사용하는 것임.

• database의 sequence들 중 query sequence와의 gap을 포함한 local 

alignment를 찾아내는 방법

• FASTA algorithm:

- 단백질의 경우 1-2개, nucleotide의 경우 4-6개로 구성된 “Word”로 나눔.

- 각각의 word의 위치를 보여주는 table을 만듬.

- 예를 들어 MAEHGAHTFK가 query sequence이면 (Word length=1)

FASTA algorithm

Amino 
acid의
종류



Query sequence 와 target sequence의 아미노산의 상대적 위치를 비교하여 보여
주는 테이블을 하나더 만듬.
예: Target sequence가 GALMNTEHMATH 라고 하면

query sequence: MAEHGAHTFK

FASTA algorithm



FASTA algorithm

• 이 테이블에서 가장 많은 같은 숫자를 보이는 것은 (-4)가 5회.
 가장 합리적인 정렬은 target sequence를 -4칸 이동시키는 것.

• 두 sequence들 간의 유사성은 위의 table에서 볼 수 있다.

• 이들 subsequence들은 합쳐져 큰 sequence들을 만든 후 Smith-

Waterman algorithm을 사용하여 align 한다. 

• FASTA는 유사한 구역을 이미 알고 있기 때문에 dynamic 

programming method보다 빠르다. 


