Задания 7-8.
Полные геномы
1. На одной из хромосом человека найдите участок ДНК, содержащий ген, имеющий интроны и альтернативно сплайсированные варианты.
a. Укажите какой хромосоме, плечу и полосе принадлежит участок (например, chr7:p14.2), координаты его в последовательности хромосомы.
b. Опишите все, что поняли про ген:

i. название гена – короткое и полное;
ii. на какой цепи закодирован (+ или –);
iii. длины аминокислотных последовательностей альтернативных продуктов (т.е. различных белков, закодированных в этом гене);
iv. число экзонов для каждого варианта.
c. Сохраните картинку окрестности гена из Genome Browser c треками: 
i. гены USCS и RefSeq (USCS Genes и RefSeq Genes);
ii. альтернативные события (AltEvents)
iii. метилирование ДНК (ENC_DNA_Methylation);
iv. консервативность последовательности среди млекопитающих (Conservation);
v. часто встречающиеся (> 1%) точечные полиморфизмы (Common SNPs(137)).
2. Опишите метилированные динуклеотиды CpG  вблизи гена. 
3. Определите число различий между геномами человека и шимпанзе на том же участке хромосомы. Сравните с числом часто встречающихся полиморфизмов (различий в геномах разных людей) на этом же участке.
4. Определите число полиморфизмов в одной из хромосом человека.  
a. Отдельно – для замен одного нуклеотида и для инделей (делеция или вставка).

b.  Представьте гистограмму по длинам инделей. 
c. Насколько часто заменяются друг на друга пары нуклеотидов (A↔С, A↔G и т.д.)?
d. Выводы.
Если напишете скрипт, то собирайте статистику для всей хромосомы; если пользуетесь Excel или чем-то подобным, то выберите участок такого размера, чтобы число полиморфизмов поместилось в программу. Лучше выбрать ту хромосому, про которую вы посчитали правильное (исключая nnn…nnn) число расшифрованных нуклеотидов.
