Практикум 6

Задания
Названия ВСЕХ  файлов для проверки должны начинаться с вашей фамилии, написанной латинскими буквами и должны лежать в директории 
\Term3\Block2\Practice6\    
(файлы скачиваются скриптом).

То же правило – для последующих практикумов.

Зачётное задание должно будет лежеть в директории 

\Term3\Block2\Credit2\    
Ваши результаты, не содержащие глупостей (, могут быть выставлены на вашем сайте. По блоку два это не является обязательным требованием.

Файл XXXXXXXX_pr2.doc (или .docx) будет скачан для проверки  13 октября в одной группе и 18 октября – в другой . Здесь XXXXXXX – ваша фамилия латинскими буквами.
1. Вам дан ген (см. файл XXXXXX), описанный в записи XXXXXX банка EMBL. Для этого гена определите и укажите в  протоколе: 
а)  направление гена относительно направления, выбранного для записи (прямое или обратное);
б) число кодирующих участков, длину самого короткого из них и длину наибольшего интрона;
[Найти ответ на п. в) проще после выполнения п. д)  ]
в)  длину гена  от первого кодирующего нуклеотида до последнего  нуклеотида стоп-кодона, длину самой кодирующей последовательности и процент кодирующей последовательности от длины гена;
г)  лежит ли трансляция кодирующей последовательности в банке Swiss-Prot. [Выполните сначала п.д)] 
д) Создайте файл, содержащий кодирующую последовательность в fasta-формате.

Указания.

а) Запись из EMBL  лежит в директории P:\y09\Term_3\Block_2\Pr_6
д) Как собрать кодирующую последовательность, если она состоит из нескольких участков (экзонов)? 
Используйте команды пакета EMBOSS  на kodomo.

1)  Составьте list.file  с помощью команды yank. Пример:
yank  BA000025.embl  -sbegin  127  -send  200  -sreverse  Y   -out  my_cds.list
В файл my_gene.list   добавляется строчка, указывающая на участок ДНК, записанный на комплементарной цепи. 
2) Добавив все строчки, проверьте содержимое list-файла. 

3) Получите склеенную последовательность с помощью команды union. Пример:


union    @my_gene.list    my_cds.fasta (В этой строчке есть очепятка, она не сработает, зато вы поймете, что нужно вместо нее подставить, чтоб работало. Подсказка: в программах пакета EMBOSS, к которым относятся union и yank, “@” означает, что то, что идет следом – это имя файла)
Собака (@) указывает на то, что my_gene.list   является  list-файлом
в) Как узнать длину последовательности с помощью пакета EMBOSS?

Infoseq  <имя файла>   -only  -name –length

Вместо имени файла с последовательностью можно указать ее любым из принятых в EMBOSS способов (т.н. USA – universal sequence address: Google   EMBOSS USA)

 г) Как искать нуклеотидную последовательность в банке последовательностей белков?

Используйте BLAST: зайдите на страницу http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ и разберитесь, какой программе и как подать на вход этот участок, чтобы найти в Swiss-Prot соответствующий белок. 

2. Для последовательности вашего белка (из 1-го семестра): 

Внесите в протокол описания соответствующих ему нуклеотидных последовательностей  (ДНК  и/или  мРНК)  в соответствии с таблицей. 
   


          Записей, соответствующих одному белку  может быть множество, что означает, что это разные прочтения одного фрагмента (например, разные группы людей независимо секвенировали эту область генома), плюс разные записи могут соответствовать ДНК или мРНК.

         Если записей EMBL окажется очень много, то можно ограничиться  четырьмя.
 
 
 
 

	Идентификатор записи EMBL 
	Тип молекулы 
	Класс данных 
	Раздел EMBL 
	Дата создания документа
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	Длина последовательности 

	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	


Указания.

1) Зайдите на kodomo перейдите в поддиректорию Practice6 и получите файл с записью SwissProt, выполнив команду EMBOSS
             entret sw:X00000

где X00000 — AC или ID вашего белка. В записи SwissProt найдите поле DR (database references), в нем среди прочего содержится информация о соответствующих записях EMBL. Одна строка DR EMBL – одна запись, первая ссылка – сама запись (ее AC), вторая (если есть) – CDS внутри записи.

2)Войдите в систему поиска SRS (http://srs.ebi.ac.uk/). На страничке "Library page" выберите поиск по БД EMBL. Поиск ведите по полю "Accession number", пользуясь логическим оператором "ИЛИ". 

Создайте один запрос, позволяющий сразу получить всю нужную информацию и только ее. Для этого в окошке "Choose 1 or more fields" (с помощью мыши и клавиши <Ctrl>) выберите поля: 

ID, Molecule, Data class, Division, Sequence Length, Entry Creation Date. Description.

Сохраните результаты поиска в виде таблицы. 

Узнать смысл сокращенного названия раздела и класса данных можно в описании банка EMBL: http://www.ebi.ac.uk/embl/Documentation/User_manual/usrman.html , + google и википедия :)
3. Сохраните информацию об использованных вами программах из EMBOSS и BLAST в файле XXXXXXX_instructions.doc в соответствии с таблицей. 
Программы, работающие на локальном компьютере 

	Команда
	Что делает
	Пример
	Комментарии

	Пакет EMBOSS

	infoseq
	Выдает информацию о последовательности
	infoseq    sw:pax6_human  –only   -length
	Много возможностей, см. tfm  infoseq

	
	
	
	

	
	
	
	

	
	
	
	

	
	
	
	


Сервисы

	Сервис
	Что делает
	Важные параметры
	Комментарии

	BLAST  на сайте NCBI                 http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

	YYYYY
	Поиск нукл. посл. в  банке посл. белков
	Выбор банка

Ограничение поиска по таксону
	Таксон можно выбрать только один (

	
	
	
	

	
	
	
	


