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1. 序列比對分為四步驟： 

(1) 選取比對序列的特性，在此有分為”FAST”和”SLOW”的計算方

式，”SLOW”是計算時間較久但結果相對地也較正確，”FAST” 是計算時

間較快但結果相對地也較不正確。另外，在輸入序列前，先指定是蛋白

質的序列或 DNA 的序列。 

 
 

(2) 輸入序列名稱及 PDB code (若不知 PDB code 可省略)，也就是輸入：” > + 
名稱 + PDB code ”， 例如：” > SARS_coronavirus(3CL-PRO) ”，切記在

序列名稱前加大於”>”符號！ 

 



 
(3) copy/paste：直接貼上序列 

 

 
(4) 依此方法再將其他需進行比對的序列輸入，可輸入多條的蛋白質序列。 

 

 
 



 
(5) 按下 run，可得比對結果 

 
“*” 代表 highly conserved residues；“:”代表 conservation of strong groups；“.”代表

conservation of weak group。 
 


