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¿QUÉ ES MAFFT?

(for Multiple Alignment using Fast Fourier Transform)

Programa usado para crear alineamientos de secuencias de aminoácidos o nucleótidos.

Primera versión: Algoritmo de alineamiento progresivo, donde las secuencias son 

procesadas utilizando la transformada rápida de Fourier (FFT).

Actualmente implementa muchos más algoritmos. 



USO

● Windows, Mac OS y Linux.

● Se disponen de los fuentes para poder ser compilados

● VERSIÓN WEB -> descriptiva y de fácil uso. Se usará 

esta en la práctica.
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MAFFT - ALGORITMOS

● Compromiso entre velocidad y precisión.
● (1) Métodos progresivos, (2) iterativo con refinamiento  e 

(3)iterativo  con refinamiento y consistencia de puntuaciones.

● Velocidad: (1) > (2) > (3)

● Precisión (1) < (2) < (3)



MAFFT - ALGORITMOS PROGRESIVOS

● FFT-NS-1: Opción más simple y uno de los métodos más rápidos 
actualmente disponibles.

● FFT-NS-2:  Más lento que el anterior pero más preciso, ya que la 
matriz de distancias utilizada se vuelve a procesar.

● G-INS-1: Más lento aún pero con un árbol guía más preciso.



MAFFT - ALGORITMOS ITERATIVOS CON 
REFINAMIENTO

● FFT-NS-i: Se aplica una capa de iteración sobre el algoritmo 
progresivo FFT-NS-2 para ganar precisión.
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MAFFT - ALGORITMOS ITERATIVOS CON 
REFINAMIENTO Y PUNTUACIONES 

CONSISTENTES
● Todos estos algoritmos son muy lentos y no se recomienda utilizarlo con 

más de 200 secuencias.
● E-INS-i: Recomendado para menos de 200 secuencias. Se  recomienda 

cuando la naturaleza de las secuencias a alinear no es clara.
● L-INS-i: Se asume que las secuencias de entrada tengan únicamente un 

dominio alineable (procedencia clara).
● G-INS-i: Asume que una región puede ser alineada e intenta alinearlas 

globalmente utilizando el algoritmo de Needleman-Wunsch.
● Q-INS-i: Extremadamente lento. Utiliza una función objetivo de 

consistencia incorporando información estructural.



OPTIMIZACIONES

● Para únicamente secuencias de proteínas se puede mejorar la precisión 
utilizando secuencias homólogas. Para ello, se buscan en el servidor 
SwissProt, se recogen 50 por defecto y se utilizan para el alineamiento y 
finalmente se eliminan de la salida.



MAFFT- OPCIONES DE ANÁLISIS

Mafft permite realizar el alineamiento de secuencias ignorando aquellos 
fragmentos con muchas diferencias. En caso de que las secuencias estén 
contaminadas con segmentos no relacionados, hay que aumentar el valor del 
nivel de desalineación y marcar la opción que no intenta alinear los huecos.



MAFFT- PARÁMETROS DE SCORING

Mafft permite cambiar los parámetros de scoring. Se puede cambiar el modelo 
de la matriz de scoring para secuencias de aminoácidos y para secuencias de 
nucleótidos. También permite cambiar el valor de penalización de los huecos.



MAFFT - MÉRITOS

- PRECISIÓN →  L-INS-i es uno de los métodos de alineamiento 
de secuencia más preciso en la actualidad, recomendado para 
conjuntos de entre 10 a 100 secuencias.

- ESCALABILIDAD → FFT-NS-2 y otros métodos progresivos 
disponibles en MAFFT permiten alinear un gran número de 
secuencias de gran tamaño.

- SISTEMA DE PUNTUACIÓN → Está diseñado de tal manera que 
permite la existencia de huecos de gran tamaño.  Es por esto que 
se puede utilizar para alineamientos de secuencias de ARN con 
gaps de tamaño variable. 



MAFFT - LIMITACIONES
- PRECISIÓN → No cuenta con extensión de librería. Ésta permite hacer 

un preprocesado de todas las secuencias a analizar, generando una 
librería con información acerca de posibles alineamientos entre pares, la 
cual es posteriormente utilizada para realizar el alineamiento global.

- ESCALABILIDAD → Si las secuencias son muy largas y tienen poca 
relación entre sí, es mejor utilizar otras herramientas como FASTA o 
BLAST, ya que los algoritmos utilizados en MAFFT tratan de conseguir 
un alineamiento muy preciso, requiriendo un gran tiempo de CPU.

- Se asume que el orden de los bloques alineables es conservado para 
todas las secuencias de entrada.



¿QUÉ ES WebLogo?

Es una aplicación web diseñada para realizar la generación de secuencias de logos lo más simple 

y óptima posible.

Creada por Tom Schneider y Mike Stephens



¿QUÉ ES una secuencia de logos?

Es una representación gráfica de los patrones dentro de una secuencia múltiple  alineada.



¿POR QUÉ una secuencia de logos?

Provee de una descripción más rica y precisa de similitudes de secuencia que secuencias 

consensuadas.

Revela de forma más rápida características significativas del alineado.





¿QUÉ ES un Logo?

Formado por pilas de letras.

Cada pila está colocada en una posición de la secuencia.

La altura de cada pila indica la conservación de la secuencia en esa posición.

La altura de las letras en cada pila indica la frecuencia de dicho aminoácido o ácido nucleico 

encontrado en la posición.



¿CÓMO FUNCIONA?


