КР по профилям. 
По данному набору последовательностей построить профиль РНК-зависимых РНК полимераз (RdRP) вирусов.  Найти всех представителей семейства среди вирусных белков из swissprot (файл sw-viruses.fasta) 

Результат – файлы в директории   H:\Term4\Block3\Credits:  
XXXXXXXX-n.jar     -   выравнивание
 XXXXXXXX-n.msf  -   фрагмент выравнивания для построения профиля
XXXXXXX-n.prf  - профиль
XXXXXXX-n_random.score – поиск в  банке “случайных” последовательностей
XXXXXXX-n_scaled.prf - нормализованный профиль
XXXXXXX-n.xls   (или xlsx) – результат поиска и анализ результата

Здесь  XXXXXXX – ваша фамилия латинскими буквами, n – номер варианта
Указания по шагам
1. Подготовить фрагмент выравнивания этих последовательностей для построения  профиля.  
a. Общее между последовательностями  RdRP – три-четыре консервативных мотива.  Если программа выравнивания плохо справилась, то исправьте ее результат: 
i. используйте другую программу или
ii.  скорректируйте выравнивание вручную в районе мотивов
iii. (в крайнем случае) удалите плохо выравнивающуюся последовательность
b. Вырежьте фрагмент с консервативными мотивами и сохраните его в файле XXXXXXX-n.msf 
c. Для получения корректного формата  msf откройте фрагмент в GenDoc и сохраните его же.
2.  Построить и нормализовать профиль 
a. Файл “случайных последовательностей” :  /home/export/samba/public/y11/Term_4/block3/credits/sw-viruses_shuffled.fasta  
b. Порог веса для поиска по банку случайных последовательностей можно поставить  
-C 40 

3.  Выполнить поиск по профилю
a. Файл вирусных белков из swissprot :  /home/export/samba/public/y11/Term_4/block3/credits/sw-viruses.fasta  
b. Выберите порог нормализованного веса  -С  5.5
4.  Проанализировать результат 
a. Находки, имеющие явно недостаточную длину (менее 50% процентов длины входных фрагментов) следует отметить в отдельной колонке (после pos. в выдаче идут координаты находки в последовательности) 

b. В xls файл должны быть  добавлены колонки:

i. Слишком короткие находки (“Y” или пусто)

ii. Выше порога нормализованного веса (“Y” или пусто)

iii. Содержит домен PF0680 (“Y” или пусто) (список всех таких последовательностей см. на сайте)
iv. Принадлежность семейству, по совокупным данным (“Y” или пусто)

c. (*) Дополнительные критерии принадлежности семейству: В описании присутствуют слова “RNA directed RNA polymerase” или “polyprotein”  и при этом  обязательно  последовательность из РНК-содержащего вируса (список всех  таких последовательностей см. на сайте) 
d. На  отдельной странице Result должны быть представлены:
i. Порог нормализованного веса
ii. Таблица 2x2 с результатом “предсказание против факта”  по множеству находок исключая короткие ; факт – колонка “принадлежность семейству” (см. образец)
iii. (*)  Двумерная  гистограмма (“точечная диаграмма” в Excel)  “Длина находки (по X) вес находки (по Y)
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