Практикум 7.  BLAST
Deadline без потери баллов в рейтинг: день накануне следующего занятия ( 1 или 6 апреля, в зависимости от группы)
Результаты должны содержаться в файлах:
 XXXXXXX_pr_7.xls (или .xlsx), страницы Neighbors и BLAST_hits
XXXXXXX_blast_hits.msf
      и в протоколе – продолжение протоколов практикумов 4, 5, 6.  
Все файлы для проверки должны быть скопированы  в директорию Credit2

Словарь.

BLAST    - непереводимо (
E_value – почти непереводимо: мера достоверности находки по сходству  в  БД последовательностей
Identity  - число (или процент) полностью консервтивных позиций в парном выравнивании
Similarity, оно же Positives - число (или процент) функционально консервативных позиций в парном выравнивании
Протеом – совокупность всех белков организма
Гомологичные последовательности – последовательности белков или ДНК, произошедшие от одной предковой последовательности
Сходные последовательности  -  последовательности, имеющие сравнительно много  одинаковых (или сходных) букв 
Обязательные задания.
1. Найти ближайшего родственника вашего белка в протеомах  (i)  Escherihia coli  (ii)  Bacillus cereus . (Если – вдруг! - не найдется родственных белков даже в протеоме   Bacillus cereus,  то ищите в протеомах Streptococcus pneumonia и Bacillus amyloliquefaciens)
a) Заполнить и сохранить в файле XXXXXXX_pr_7.xls  на странице Neighbors табличку из файла Sample_pr_7.xls с данными о сходстве последовательностей.
b) Сохранить локальные выравнивания, построенные BLAST для этих находок, в протоколе. 
2. Найти все белки из таксона Firmicutes, гомологичные вашему, и представленные в банке данных SwissProt
.  Решение о гомологичности принимаете вы (!)  на основании следующих данных, полученных при выполнении п.п. ниже.
a) Сохраните таблицу находок BLAST в файле XXXXXXX_pr_7.xls на странице blast_hits
b) Дополните эту таблицу информацией о функциях белков
с) Сохраните множественное выравнивание всех “хороших”  находок в файле XXXXXX_blast_hits.msf  в формате msf.
d) На странице blast_hits  в колонке  “homolog” и напишите “yes” против тех находок, которые сочтете гомологами вашего белка.
e) Свои соображения и комментарии опишите в протоколе опишите в свободной форме.  

Это задание – сложное.  Мы будем оценивать  вашу работу, а не ваше решение о гомологичности – у вас пока опыта недостаточно для этого. Но начинать-то его набирать надо (

Дополнительные задания
3. (*) Среди параметров BLAST (разверните Algorithm parameters на странице protein BLAST) выберите один – понятный вам или непонятный,  - разберитесь что он значит, и опишите в протоколе.

4.(*)  Проверьте, найдет ли BLAST ваш белок, если ему на вход подать мутированный вами на первом занятии блока N-концевой фрагмент этого белка.  Повторите процедуру, делая новые мутации в аминокислотной последовательности (10-15 новых мутаций на очередной итерации). Внесите в протокол как изменяется E_value находки вашегл белка – если он находится BLAST – в зависимости от процента совпадающих букв. 


� Нужно чтобы было 10-40 находок.  Если находок слишком много,  то сузьте таксон до Bacillaceae, если слишком мало, то расширьте до Bacteria; другие варианты в рамках токсономии Bacteria; Firmicutes; Bacilli; Bacillales; Bacillaceae; Bacillus; Bacillus subtilis group; Bacillus subtilis   тоже принимаются. Другой вариант получения выборки разумной величины – из списка находок BLAST отметить галочками около 15-и из разных частей и работать с ними.    





