Blast+ 使用说明

Blast+和Blast不是同一个程序，这个开发的使在创建数据库和搜索的时候更加的细化，而且提供了更多的额外功能，Blast+也提供了从Blast程序到Blast+的转换。

1. 下载与安装

Blast+的最新版本已经更新到2.2.27，下载的话可以到这个网址上下载，ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/executables/blast+/2.2.27/，这里边有针对各个系统的版本，以下的演示和说明都是针对win 64位系统的，换到其他系统时候，只是调用文件不同而已。
安装的话，windows系统是安装到某一个位置，然后在环境变量里边注明就可以在dos命令行里直接调用了，而在linux系统下面是和一般的软件配置一样的，这里就不在赘述，以下的测试部分没有选择安装，直接进入到这些软件的根目录下进行操作的。

2. 使用说明

2.1. Blast+ 提供的功能

Blast+ 提供了三个类别的程序：1）搜索的工具，2）Blast数据库的工具，3）序列过滤的工具。blastn, blastp, blastx, tblastx, tblastn, psiblast, rpsblast 和rpstblastn是搜索工具。makeblastdb, blastdb_aliastool, makeprofiledb和blastdbcmd是关于数据库的工具，这些是用来创建和检查blast数据库的。下边会逐个介绍他们的功能以及序列过滤的部分。

2.2. Blast+ 的特色

2.2.1. Tasks

blastn和blastp程序有一个-task选项。这个选项针对一些特定类型的典型值设置了很多参数（例如word-size和gap值）去搜索。例如，megablast任务适合于大的word-size相同种类的比较，而blastn更适合于小的word-size的不同种类的比较。这些任务就像BLAST的WEB页面的Program Selection选项一样，用户可以自己设置去覆盖他们的初始值。以下的这些任务是当前可用的。

	Program
	Task Name
	Description

	blastp
	blastp
	这是传统的blastp，匹配蛋白质序列

	
	blastp-short
	blastp 优化搜索小于30的序列

	blastn
	blastn
	传统的blastn要求精确匹配拆分长度为11的

	
	blastn-short
	Blastn程序优化只对少于50个碱基对的序列搜索

	
	megablast
	传统的megablast只是找出非常相似的序列

	
	dc-megablast
	不连续的megablast会找出相似性更差的序列


2.2.2. 序列过滤程序

首先说一下，为什么要使用过滤或者掩码的功能呢，这里列出一个数据可以参考一下，官网上给出的一个数据，在没有掩码数据库，搜索时候耗费31min 44.651s，而在有掩码过的数据库里搜索时候耗费9.828s，现在不管他的数据是不是有特殊性，单看这个悬殊的时间差，这个技术也是很好的。

Blast+ 程序包含一系列的序列过滤的程序功能，其中包括Seqmasker, dustmasker和windowmasker。Seqmasker是能够识别和将一些低复杂区的蛋白质序列掩码起来。Dustmasker针对核苷酸提供了相似的功能。Windowmasker能够识别用户所关心的基因组序列。

2.2.3. 内存损耗

如果输入文件太大或者在blast数据库中有太多的相似片段的话，Blast的搜索程序会耗费掉所有的内存。如果这样的话，用户需要根据操作系统来限制内存的使用。

3. 使用步骤

3.1. 创建一个掩码过的blast数据库

这里需要两个步骤：1）使用序列过滤实体工具比如说dustmasker或者windowmasker产生掩码数据。2）使用makeblastdb产生一个数据库。对于这两个步骤，输入文件必须是fasta格式或者是已经存在的blast数据库。

3.1.1. 产生掩码信息

对于核算序列或者已经存在的blast数据库，我们通过dustmasker或者windowmasker能够获得掩码信息文件。Windowmasker主要是针对一些过度表达的序列数据，当然是用-dust选项也可以掩码一些低复杂性的序列数据。Dustmasker主要是用来掩码低复杂性的数据。蛋白质的使用Seqmasker。我们下面的例子中都是会用到序列id解析的，所以所有的命令中都会带有-parse_seqids。

1. 通过dustmasker产生

$ dustmasker –in mature –infmt blastdb –parse_seqids –outfmt maskinfo_asn1_bin –out mature_dust.asnb

其中mature是数据库的名字，-infmt是格式，如果前边是fasta文件，那么这里应该是-infmt fasta，输出的掩码格式是maskinfo_asn1_bin，注意这里是数字1，不是字母l，最后输出的mature_dust.asnb是掩码信息文件。注意什么样的系统对应什么样的文件，windows系统是dustmasker.exe，linux系统对应的是./dustmasker，如果配置过了，那就另当别论了。

2. 通过windowmasker产生

$ windowmasker –in mature –infmt blastdb -mk_counts –parse_seqids –out mature_mask.counts
这里使用了相同的输入文件，都是mature数据库，他先产生一个counts文件，这个文件是保存序列id解析的结果的，然后我们使用这个counts文件去获取掩码信息。

$ windowmasker –in mature –infmt blastdb –ustat mature_mask.counts –outfmt maskinfo_asn1_bin –parse_seqids –out mature_mask.asnb
注意，如果不使用数据库的话，那么-infmt后边跟上fasta格式即可，样例为

$ windowmasker –in mature.fa –infmt fasta –ustat mature_mask.counts –outfmt maskinfo_asn1_bin –parse_seqids –out mature_mask.asnb
上边的例子也是这样的。

3. 从fasta序列中提取掩码信息

$ convert2blastmask –in mature.fa –parse_seqids –masking_algorithm repeat –masking_options “repeatmasker, default” –outfmt maskinfo_asn1_bin –out mature_fa.asnb
这里指定掩码的算法是repeat，他的参数是”repeatmasker, default。

3.1.2. 使用掩码信息或者已存在的数据库或者fasta序列文件创建新的blast数据库

我们可以使用上面创建的掩码信息和已有数据库创建blast数据库。

$ makeblastdb –in mature –input_type blastdb –dbtype nucl –parse_seqids –mask_data mature_mask.asnb –out mature –title “hello, hsc”
本来这个是使用掩码信息来创建的，但是凡是使用到windowmasker创建的掩码信息的时候，都会报出一个异常信息：

Building a new DB, current time: 11/26/2012 22:04:06

New DB name:   data/test/mature

New DB title:  hsc

Sequence type: Nucleotide

Keep Linkouts: T

Keep MBits: T

Maximum file size: 1000000000B

Error: (803.7) Bad char [0x0] in VisibleString

Error: (803.7) Bad char [0xA] in VisibleString

Error: (803.7) Bad char [0x0] in VisibleString

Error: NCBI C++ Exception:

    "..\..\..\..\..\src\serial\objistrasnb.cpp", line 476: Error: ncbi::CObjectI

StreamAsnBinary::ExpectEndOfContent() - byte 466: EndOfContentsByte expected

    "..\..\..\..\..\src\serial\member.cpp", line 730: Error: ncbi::CMemberInfoFu

nctions::ReadWithSetFlagMember() - error while reading masks ( at Blast-db-mask-

info.masks.masks[].int)
初步觉得是因为掩码信息的问题，至于解决办法还没有找到。估计是针对特定的数据集，就比如上面所说的，windowmasker是针对过度表达的序列来提取掩码的。

如果换做是dustmasker提取的掩码信息，则是可以的。

$ makeblastdb –in mature –input_type blastdb –dbtype nucl –parse_seqids –mask_data mature_dust.asnb –out mature –title “hello, hsc”
这里是输入类型是已存在的数据库，默认的是fasta，dbtype是数据库的类型，nucl表示的是核酸，title是数据库的标题。如果不想用掩码信息的话，直接可以使用fasta序列文件或者已存在的数据库创建新的数据库，只不过如果使用已存在的数据库的话，那么新的数据库是和原数据库的掩码信息是一致的。

$ makeblastdb –in mature –input_type blastdb –dbtype nucl –parse_seqids –out mature –title “hi, hsc”
使用blastdbcmd可以查看数据库的信息

$ blastdbcmd –db mature –info
Database: hsc

        21,643 sequences; 470,608 total bases

Date: Nov 26, 2012  10:14 PM    Longest sequence: 33 bases

Available filtering algorithms applied to database sequences:

Algorithm ID  Algorithm name      Algorithm options

    11        dust                window=64; level=20; linker=1

Volumes:

        E:\下一步工作\blast\最新blast\ncbi-blast-2.2.27+win\bin\data\test\mature
也可以使用从小写字母序列文件中提取出的掩码信息创建新的数据库

$ makeblastdb –in mature.fa –dbtype nucl –parse_seqids –mask_data mature_fa.asnb –out mature_fa –title “hsc”
这里我开始使用普通文件提取的掩码信息，但是最后发现这些掩码都没有用，后来把所有的序列都换成小写的就行了，使用blastdbcmd查看输出信息为：

Database: test

        3 sequences; 68 total bases

Date: Nov 26, 2012  10:40 PM    Longest sequence: 25 bases

Available filtering algorithms applied to database sequences:

Algorithm ID  Algorithm name      Algorithm options

    40        repeat              repeatmasker, default

Volumes:

        E:\下一步工作\blast\最新blast\ncbi-blast-2.2.27+win\bin\data\test\test_f

a
以上的都是使用掩码信息了，如果全部都不考虑，最简单的方式是这样的：

$ makeblastdb –in mature.fa –dbtype nucl –parse_seqids –out mature –title “hello, hsc”
3.2. 从数据库中搜索匹配序列

为了使数据库的掩码信息在搜索中能够使用，我们需要获取一下算法的ID，获取ID的方法是使用blastdbcmd查看数据库信息，然后我们就以上面的成功的那个dustmasker创建的数据库来实验。

$ blastn –query query.fa –task megablast –db mature –db_soft_mask 11 –outfmt 7 –out query.out –num_threads 4
在上边的命令中-db_soft_mask就是算法ID，-outfmt是输出格式，这个下边会说明。最后的-num_threads是可以使用多线程加速的。

如果没有任何掩码，那么搜索最简单的模式就是

$ blastn –query query.fa –task megablast –db mature –out query.out
甚至也可以不要-task，直接跟旧的blast差不多的命令方式

$ blast –query query.fa –db mature –out query.out
搜索后的输出格式总共有十二种，这里列出以下：

0 pairwise，显示具体匹配信息

1 query-anchored showing identities,查询-比上区域，显示一致性

2 query-anchored no identities,查询-比上区域，不显示一致性

3 flat query-anchored, show identities,查询-比上区域的屏文形式，显示一致性

4 flat query-anchored, no identities,查询-比上区域的屏文形式，不显示一致性

5 XML Blast output,XML格式的输出

6 tabular,TAB格式的输出

7 tabular with comment lines,带注释行的TAB格式的输出

8 Text ASN.1,文本方式的ASN格式输出

9 Binary ASN.1,二进制方式的ASN格式输出

10 Comma-separated values,使用逗号分隔的值

11 BLAST archive format (ASN.1)，blast的archive格式
3.3. 从数据库中提取序列串

我们如果只是从ncbi上下载下来的数据，我们想测试一下上边的那些功能怎么办，那么就可以使用这个。

$ blastdbcmd –db mature –entry all –outfmt “%f” –out test_query.txt
这个功能就是提取出mature数据库中所有的字符串，当然功能不止这些，我们可以提取出某一个序列串，把all那个地方替换成该序列的entry值，比如说

$ blastdbcmd –db mature –entry cel-miR-35-3p –outfmt “%f” –out test_query.txt
这里cel-miR-35-3p就是该序列的entry值。但是我们想提取一系列又不是全部该怎么办呢，这里还有一个参数-entry_batch，这个参数后边跟的参数值是一个文件，文件里每一行是一个entry值，那么下边这个命令会把该文件中所有的entry值对应的序列串提取出来。

$ blastdbcmd –db mature –entry_batch entry.txt –outfmt “%f” –out test_query.txt
这里还有一个-outfmt，这个输出格式和搜索输出格式是不太一样的。这个的输出格式如下：

%f

fasta格式序列

%s

只有序列，没有序列名字等信息

%a

只输出accession值

%g

只输出gi值

%o

输出序列串的序数号

%i

输出序列串id

%t

输出序列串标题title

%l

输出序列串的长度

%h

输出序列串的hash值

%T

taxid值

%e

membership值

%L

常用的分类名字

%S

比较科学的名字

%P

输出PIG值

%m

序列串的掩码值

当然输出格式不是只能输出一项，如果想输出多项的话，就全写就好了，比如说要输出accession, 序列长度，那么-outfmt “%a %l”即可。

3.4. 使用blastdb_aliastool管理blast数据库

我们会经常搜索多个数据库，或者希望搜索一个指定的已存在数据库的子数据集。Blast+ 针对-db 参数提供了多个数据库的名字或者使用-gilist参数提供了GI文件指定我们希望的子数据集。然而对于这些类型的搜索，可能最方便的方法就是去构建一个虚拟的数据库，我们可以把多个数据库合并，但是这些要合并的数据库必须是同一种类型，比如说都是核酸数据库。

1. 合并已存在的数据库

$ blastdb_aliastool –dblist “mature test_fa” –dbtype nucl –out db_all –title “hschsc”
这里的mature和test_fa是两个不同的数据库，参数的数据库要用空格隔开。这里所创建的只是一个虚拟数据库，原有数据库还必须要保存，类似于一个镜像。

2. 创建blast数据库的子集

由于这个没有合适的数据集，所以这一部分没有做实验，这里我把官方manual放上来以供参考。

nematode_mrna数据库包含了几个种类圆虫的RefSeq基因。最好的自己是从C.elegance中抽取。在大多数情况下，我们只想搜索这个子集而不是全部。因为数据库全部来自于NCBI核酸数据库中，并且数据库已经使用-parse_seqids参数进行格式化，所以我们使用-gilist c_elegance_mrna.gi参数去限制搜索的子集大小，那么具体命令如下：

$ blastdb_aliastool –db nematode_mrna –gilist c_elegance_mrna.gi –dbtype nucl –out c_elegance_mrna –title “C.elegnas refseq mRNA entries”
如果我们想从多个数据库中抽取出一部分，那么我们只需要加上那个-dblist参数即可。

3.5. 一些相关的命令

1. 显示blastdbcmd当年目录的

$ blastdbcmd  –show_blastdb_search_path
2. 显示给定目录下可用的数据库
$ blastdbcmd  –list data/test  –recursive
data/test\db_all Nucleotide

data/test\mature Nucleotide

data/test\mature_fa Nucleotide

data/test\test_fa Nucleotide
4. 说明

以上和下面的附录主要是针对核酸的一些说明，上面介绍的方法大部分可以移植到蛋白质上，蛋白质方面比较详细的manual具体参见官方manual

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK1763/
5. 附录

所有的Blast+ 程序都有一个相同的退出编码，可能退出编码有如下：

	Exit Code
	Meaning

	0
	Success

	1
	Error in query sequence(s) or Blast options

	2
	Error in Blast database

	3
	Error in Blast engine


	4
	Out of memory

	255
	Unknown error


在blast+ 数据库程序中，可能的退出编码是0（表明成功）和1（表明失败）。

下面列出一些表格，代表Blast+中所有的参数说明，常用的上面已经做过说明，这里直接把官方manual放上以供参考。

	Option
	type
	default value
	description and notes

	Db
	string
	none
	BLAST database name.

	query
	string
	stdin
	Query file name.

	query_loc
	string
	none
	Location on the query sequence (Format: start-stop)

	out
	string
	stdout
	Output file name

	evalue
	real
	10.0
	Expect value (E) for saving hits

	subject
	string
	none
	File with subject sequence(s) to search.

	subject_loc
	string
	none
	Location on the subject sequence (Format: start-stop).

	show_gis
	flag
	N/A
	Show NCBI GIs in report.

	num_descriptions
	integer
	500
	Show one-line descriptions for this number of database sequences.

	num_alignments
	integer
	250
	Show alignments for this number of database sequences.

	max_target_seqs
	Integer
	500
	Number of aligned sequences to keep. Use with report formats that do not have separate definition line and alignment sections such as tabular (all outfmt > 4). Not compatible with num_descriptions or num_alignments.

	html
	flag
	N/A
	Produce HTML output

	gilist
	string
	none
	Restrict search of database to GI’s listed in this file. Local searches only.

	negative_gilist
	string
	none
	Restrict search of database to everything except the GI’s listed in this file. Local searches only.

	entrez_query
	string
	none
	Restrict search with the given Entrez query. Remote searches only.

	culling_limit
	integer
	none
	Delete a hit that is enveloped by at least this many higher-scoring hits.

	best_hit_overhang
	real
	none
	Best Hit algorithm overhang value (recommended value: 0.1)

	best_hit_score_edge
	real
	none
	Best Hit algorithm score edge value (recommended value: 0.1)

	dbsize
	integer
	none
	Effective size of the database

	searchsp
	integer
	none
	Effective length of the search space

	import_search_strategy
	string
	none
	Search strategy file to read.

	export_search_strategy
	string
	none
	Record search strategy to this file.

	parse_deflines
	flag
	N/A
	Parse query and subject bar delimited sequence identifiers (e.g., gi|129295).

	num_threads
	integer
	1
	Number of threads (CPUs) to use in blast search.

	remote
	flag
	N/A
	Execute search on NCBI servers?

	oufmt
	string
	0
	alignment view options:
0 = pairwise,
1 = query-anchored showing identities,
2 = query-anchored no identities,
3 = flat query-anchored, show identities,
4 = flat query-anchored, no identities,
5 = XML Blast output,
6 = tabular,
7 = tabular with comment lines,
8 = Text ASN.1,
9 = Binary ASN.1
10 = Comma-separated values
11 = BLAST archive format (ASN.1)
Options 6, 7, and 10 can be additionally configured to produce a custom format specified by space delimited format specifiers.
The supported format specifiers are:
qseqid means Query Seq-id
qgi means Query GI
qacc means Query accesion
sseqid means Subject Seq-id
sallseqid means All subject Seq-id(s), separated by a ';'
sgi means Subject GI
sallgi means All subject GIs
sacc means Subject accession
sallacc means All subject accessions
qstart means Start of alignment in query
qend means End of alignment in query
sstart means Start of alignment in subject
send means End of alignment in subject
qseq means Aligned part of query sequence
sseq means Aligned part of subject sequence 
evalue means Expect value
bitscore means Bit score
score means Raw score
length means Alignment length
pident means Percentage of identical matches
nident means Number of identical matches
mismatch means Number of mismatches
positive means Number of positive-scoring matches
gapopen means Number of gap openings
gaps means Total number of gap
ppos means Percentage of positive-scoring matches
frames means Query and subject frames separated by a '/'
qframe means Query frame
sframe means Subject frame
When not provided, the default value is:
'qseqid sseqid pident length mismatch gapopen qstart qend sstart send evalue bitscore', which is equivalent to the keyword 'std'


其中flag代表的bool类型的，可以是true或false，而对于某一些程序来说，只有local，而remote不可用。

下面这个是blastn的详细参数说明：

	option
	task(s)
	type
	default value
	description and notes

	word_size
	megablast
	integer
	28
	Length of initial exact match.

	word_size
	dc-megablast
	integer
	11
	Number of matching nucleotides in initial match. dc-megablast allows non-consecutive letters to match.

	word_size
	blastn
	integer
	11
	Length of initial exact match.

	word_size
	blastn-short
	integer
	7
	Length of initial exact match.

	gapopen
	megablast
	integer
	0
	Cost to open a gap.

	gapextend
	megablast
	integer
	none
	Cost to extend a gap. This default is a function of reward/penalty value.

	gapopen
	blastn, blastn-short, dc-megablast
	integer
	5
	Cost to open a gap.

	gapextend
	blastn, blastn-short, dc-megablast
	integer
	2
	Cost to extend a gap.

	reward
	megablast
	integer
	1
	Reward for a nucleotide match.

	penalty
	megablast
	integer
	-2
	Penalty for a nucleotide mismatch.

	reward
	blastn, dc-megablast
	integer
	2
	Reward for a nucleotide match.

	penalty
	blastn, dc-megablast
	integer
	-3
	Penalty for a nucleotide mismatch.

	reward
	blastn-short
	integer
	1
	Reward for a nucleotide match.

	penalty
	blastn-short
	integer
	-3
	Penalty for a nucleotide mismatch.

	strand
	all
	string
	both
	Query strand(s) to search against database/subject. Choice of both, minus, or plus.

	dust
	all
	string
	20 64 1
	Filter query sequence with dust.

	filtering_db
	all
	string
	none
	Mask query using the sequences in this database.

	window_masker_taxid
	all
	integer
	none
	Enable WindowMasker filteringusing a Taxonomic ID.

	window_masker_db
	all
	string
	none
	Enable WindowMasker filteringusing this file.

	soft_masking
	all
	boolean
	true
	Apply filtering locations as soft masks (i.e., only for finding initial matches).

	lcase_masking
	all
	flag
	N/A
	Use lower case filtering in query and subject sequence(s).

	db_soft_mask
	all
	integer
	none
	Filtering algorithm ID to apply to theBLAST database as soft mask (i.e., only for finding initial matches).

	db_hard_mask
	all
	integer
	none
	Filtering algorithm ID to apply to theBLAST database as hard mask (i.e., sequence is masked for all phases of search).

	perc_identity
	all
	integer
	0
	Percent identity cutoff.

	template_type
	dc-megablast
	string
	coding
	Discontiguous MegaBLAST template type. Allowed values are coding, optimal and coding_and_optimal.

	template_length
	dc-megablast
	integer
	18
	Discontiguous MegaBLAST template length.

	use_index
	megablast
	boolean
	false
	Use MegaBLAST database index. Indices may be created with the makembindex application.

	index_name
	megablast
	string
	none
	MegaBLAST database index name.

	xdrop_ungap
	all
	real
	20
	Heuristic value (in bits) for ungapped extensions.

	xdrop_gap
	all
	real
	30
	Heuristic value (in bits) for preliminary gapped extensions.

	xdrop_gap_final
	all
	real
	100
	Heuristic value (in bits) for final gapped alignment.

	no_greedy
	megablast
	flag
	N/A
	Use non-greedy dynamic programming extension.

	min_raw_gapped_score
	all
	integer
	none
	Minimum raw gapped score to keep an alignment in the preliminary gapped and trace-back stages. Normally set based upon expect value.

	ungapped
	all
	flag
	N/A
	Perform ungapped alignment.

	window_size
	dc-megablast
	integer
	40
	Multiple hits window size, use 0 to specify 1-hit algorithm


这个图表是针对tblastn的详细参数说明：

	option
	type
	default value
	description and notes

	word_size
	integer
	3
	Word size for initial match.

	gapopen
	integer
	11
	Cost to open a gap.

	gapextend
	integer
	1
	Cost to extend a gap.

	matrix
	string
	BLOSUM62
	Scoring matrix name.

	threshold
	integer
	13
	Minimum score to add a word to the BLASTlookup table.

	seg
	string
	12 2.2 2.5
	Filter query sequence with SEG (Format: 'yes', 'window locut hicut', or 'no' to disable).

	soft_masking
	boolean
	false
	Apply filtering locations as soft masks (i.e., only for finding initial matches).

	lcase_masking
	flag
	N/A
	Use lower case filtering in query and subject sequence(s).

	db_soft_mask
	integer
	none
	Filtering algorithm ID to apply to the BLASTdatabase as soft mask (i.e., only for finding initial matches).

	db_hard_mask
	integer
	none
	Filtering algorithm ID to apply to the BLASTdatabase as hard mask (i.e., sequence is masked for all phases of search).

	xdrop_gap_final
	real
	25
	Heuristic value (in bits) for final gappedalignment.

	window_size
	integer
	40
	Multiple hits window size, use 0 to specify 1-hitalgorithm.

	db_gen_code
	integer
	1
	Genetic code to translate subject sequences, see ftp://ftp.ncbi.nih.gov/entrez/misc/data/gc.prt

	max_intron_length
	integer
	0
	Length of the largest intron allowed in a translated nucleotide sequence when linking multiple distinct alignments (a negative value disables linking).

	comp_based_stats
	string
	2
	Use composition-based statistics for tblastn:
D or d: default (equivalent to 2)
0 or F or f: no composition-based statistics
1: Composition-based statistics as in NAR 29:2994-3005, 2001
2 or T or t : Composition-based score adjustment as in Bioinformatics
21:902-911, 2005, conditioned on sequence properties
3: Composition-based score adjustment as in Bioinformatics 21:902-911, 2005, unconditionally
Default = `2'


下面这个是针对makeblastdb的详细参数说明：

	option
	type
	default value
	Description and notes

	in
	string
	stdin
	Input file/database name

	input_type
	string
	fasta
	Input file type, it may be any of the following:
fasta: for FASTA file(s)
blastdb: for BLAST database(s)
asn1_txt: for Seq-entries in text ASN.1 format
asn1_bin: for Seq-entries in binary ASN.1 format

	dbtype
	string
	prot
	Molecule type of input, values can be nucl or prot.

	title
	string
	none
	Title for BLAST database. If not set, the input file name will be used.

	parse_seqids
	flag
	N/A
	Parse bar delimited sequence identifiers (e.g., gi|129295) in FASTA input.

	hash_index
	flag
	N/A
	Create index of sequence hash values.

	mask_data
	string
	none
	Comma-separated list of input files containing maskingdata as produced by NCBI masking applications (e.g. dustmasker, segmasker, windowmasker).

	out
	string
	input file name
	Name of BLAST database to be created. Input file name is used if none provided. This field is required if input consists of multiple files.

	max_file_size
	string
	1GB
	Maximum file size to use for BLAST database.

	taxid
	integer
	none
	Taxonomy ID to assign to all sequences.

	taxid_map
	string
	none
	File mapping sequence IDs to taxonomy IDs.

	logfile
	string
	none
	Program log file (default is stderr).


下面是blastdbcmd的详细参数说明：

	option
	type
	default value
	description and notes

	db
	string
	nr
	BLAST database name.

	dbtype
	string
	guess
	Molecule type stored in BLAST database, one of nucl, prot, or guess.

	entry
	string
	none
	Comma-delimited search string(s) of sequence identifiers: e.g.: 555, AC147927, 'gnl|dbname|tag', or 'all' to select all sequences in the database

	entry_batch
	string
	none
	Input file for batch processing (Format: one entry per line)

	pig
	integer
	none
	PIG (protein identity group) to retrieve.

	info
	flag
	N/A
	Print BLAST database information.

	range
	string
	none
	Range of sequence to extract (Format: start-stop).

	strand
	string
	plus
	Strand of nucleotide sequence to extract. Choice of plus or minus.

	mask_sequence_with
	string
	none
	Produce lower-case masked FASTA using thealgorithm IDs specified.

	out
	string
	stdout
	Output file name.

	outfmt
	string
	%f
	Output format, where the available format specifiers are:
%f means sequence in FASTA format
%s means sequence data (without defline)
%a means accession
%g means gi
%o means ordinal id (OID)
%t means sequence title
%l means sequence length
%T means taxid
%L means common taxonomic name
%S means scientific name
%P means PIG
%mX means sequence masking data, where X is an optional comma-separated list of integers to specify the algorithm ID(s) to display (or all masks if absent or invalid specification). Masking data will be displayed as a series of 'N-M' values separated by ';' or the word 'none' if none are available. For every format except '%f', each line of output will correspond to a sequence.

	target_only
	flag
	N/A
	Definition line should contain target GI only.

	get_dups
	flag
	N/A
	Retrieve duplicate accessions.

	line_length
	integer
	80
	Line length for output.

	ctrl_a
	flag
	N/A
	Use Ctrl-A as the non-redundant definition line separator.


