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BLAST数据库相似性搜索
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1. 以人血红蛋白alpha亚基（HBA_HUMAN）为检测序列，用BlastP搜索Swiss-Prot数据库中12个珠蛋白，设置不同字长（WORD）和计分矩阵（Scoring matrix）。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
2. 以人血红蛋白alpha亚基（HBA_HUMAN）为检测序列，用PSI-Blast搜索Swiss-Prot数据库，找出人珠蛋白家族成员脑红蛋白（Neuroglobin）。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
3. 以人血红蛋白alpha亚基（HBA_HUMAN）为检测序列，用DELTA-Blast搜索Swiss-Prot数据库，找出人珠蛋白家族成员脑红蛋白（Neuroglobin）。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
4. 以人血红蛋白alpha亚基（HBA_HUMAN）为检测序列，搜索Swiss-Prot数据库，找出灵长目动物（Primates）中所有alpha珠蛋白、找出黑猩猩（Chimpanzee）中所有珠蛋白、找出与HBA_HUMAN相同位点高于95%（Identity>95%）的序列。请说明搜索目的、写出搜索步骤、并与UniProt数据库检索结果进行比较，分析搜索结果。
5. 以人血红蛋白alpha亚基（HBA_HUMAN）为检测序列，用tBlastN搜索RefSeq数据库中人珠蛋白家族mRNA序列，提取其编码区序列，进行多序列比对。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
6. 以癌胚抗原CEA21_HUMAN恒定结构域搜索CEAM5_HUMAN，分析搜索结果。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
7. 以拟南芥转录因子Squamosa promoter-binding-like protein家族成员SPL7_ARATH搜索水稻19个SPL家族成员，找出其相似性最高的序列。以水稻19个SPL家族转录因子搜索拟南芥SPL家族17个转录因子，分别找出其相似性和覆盖率较高的序列。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
8. 玉米转录因子数据集搜索
1) 以拟南芥转录因子SPL3的DNA结合结构域蛋白质序列为检索序列，用BlastP搜索764个玉米转录因子蛋白质序列数据集中相似序列。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
2) 以拟南芥转录因子SPL3的DNA结合结构域蛋白质序列为检索序列，用tBlastN搜索764个玉米转录因子编码区序列中相似序列。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
3) 以拟南芥转录因子SPL3的DNA结合结构域编码区序列为检索序列，用BlastN搜索764个玉米转录因子编码区序列中相似序列。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
4) 以拟南芥转录因子SPL3的DNA结合结构域编码区序列为检索序列，用BlastX搜索764个玉米转录因子蛋白质序列中相似序列。请说明搜索目的、写出搜索步骤、分析搜索结果。
9. 结合本人课题研究实例，查阅Blast网站帮助文档和相关文献，归纳总结Blast数据库相似性搜索的具体应用。
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