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Соотнесение данных ковариационного анализа первичных структур 23S рРНК с пространственной структурой рибосомы.

Ковариационный анализ это метод моделирования вторичных структур РНК по набору гомологичных последовательностей. В настоящий момент накоплена большая база данных как по первичным структурам рибосомных РНК, так и по вторичным структурам, полученным методом ковариационного анализа. Недавно пространственные структуры рибосомных субчастиц из трех организмов были определены методом рентгеноструктурного анализа с атомарным разрешением. Таким образом, появилась возможность моделирования пространственных структур рибосомных РНК по гомологии, также, как белков. 

Задачи:

1. Сопоставляя последовательности рРНК из базы данных с пространственной структурой рРНК модельных организмов, узнать все ли последовательности совместимы со структурой. Если нет, то какие участки рРНК нельзя уложить в сходную пространственную структуру?

2. Выяснить, какие нуклеотиды консервативны или варьируют ограниченно, но при этом такое их поведение не может быть обусловлено пространственной укладкой.

3. Предложить варианты пространственной структуры участков рРНК, не соответствующих пространственной структуре рРНК модельных организмов.
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