            Cравнение аминокислотных последовательностей белков и   

          нуклеотидных   последовательностей соответствующих генов.
Создание двух выборок — выборки белков(гомологи FDHF_ECOLI из прокариот) из банка SwissProt  и выборки их генов из соответствующих записей EMBL.
1)
	Белок
	Процент сходства
	Обозначение
	Соответствующие гены.

	Fdhf_ECOLI             


	Исходный белок
	P1


	M13563.1

	Q8ZKE7_SALTY
	97
	P2
	AE008901

	Q8Z1Q0_SALTI 
	97
	P3
	AE016848



	Q6D721_ERWCT
	66
	P4
	BX950851

	Q8ZIZ0_YERPE
	62
	P5
	AE013662



	Q67J74_SYMTH
	45
	P6
	AP006840



	Q6AR14_DESPS    
	40
	P7
	CR522870




Далее для каждого гомолога был получен соответствующий ему ген (файлы g1-g7.fasta).
2)   C помощью программы needle было построено выравнивание белков Р1 и Р2(needle p1.fasta p2.fasta),а также выравнивание их генов (needle g1.fasta g2.fasta). 

3) Возьмем участок выравнивания, содержащий 5 аминокислотных замен 
FDHF             251 GFEEYRKIVEGYTPESVEDITGVSASEIRQAARMYAQAKSAAILWGMGVT    300

             |||||.||||.|||||||:||||||.||||||||||.|||||||||||||

Q8ZKE7           251 GFEEYSKIVESYTPESVEEITGVSAQEIRQAARMYASAKSAAILWGMGVT    300
      Соответствующая часть выравнивания гена:

M13563.1         751 ggctttgaagagtatcgtaaaatcgttgaaggctacacgccggagtcggt    800

             ||.||||||||.||..||||.||.||.|||.||||.|||||||||||.||

AE008901         751 ggttttgaagaatacagtaagattgtcgaaagctatacgccggagtccgt    800

M13563.1         801 tgaagatatcaccggcgtcagcgccagtgagattcgtcaggcggcacgga    850

             .|||||.|||||.|||||.|||||....||.||||||||||||||.||||

AE008901         801 cgaagagatcactggcgtgagcgcacaggaaattcgtcaggcggcgcgga    850

M13563.1         851 tgtatgcccaggcgaaaagcgccgccatcctgtggggcatgggtgtaacc    900

             ||||||||...|||||||||||.||.|||.|||||||.|||||.||.|||

AE008901         851 tgtatgccagcgcgaaaagcgcagcgatcttgtggggtatgggcgtcacc    900

Как видно, к аминокислотным заменам привели следующие нуклеотидные
1) С16(A16 (R(S)     3) T57(G57 (D(E)                                    
                                                                                           5)C109A110G111(A109G110C111(Q(S)
2) G31(A31(G(S)      4)A76G77T78(C76A77G78 (S(Q)
Нам неизвестен прядок замен в случаях 4 и 5,поэтому предположим, что они шли слева направо. Тогда (по таблице генетического кода) эти случаи в сумме дают 6 несинонемичных замен.

Рассмотрим синонемичные замены:

	Замена
	В третьей позиции

	С3(G3
	+

	G12(A12
	+

	T15(C15
	+

	A21(G21
	+

	C24(T24
	+

	T27(C27
	+

	C36(T36
	+

	G48(C48
	+

	T51(C51
	+

	C63(T63
	+

	C69(G69
	+

	C75(A75
	+

	G81(A81
	+

	A96(G96
	+

	C123(A123
	+

	C126(G126
	+

	C130(T130
	-

	C138(T138
	+

	T144(C144
	+

	A147(C147
	+


Соотношение синонемичных к несинонемичным: 20/9.
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С помощью программы needle и Excel был построен следующий график.
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[image: image2.emf]Предшественник гемагглютинина вируса гриппа
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Розовым цветом  показана  линия, соединяющая точки (100,100) и (5, 25)Она отражает идеализированную модель замен. Реальный график лежит под этой линией, что говорит о большом числе «молчащих» нуклеотидных замен. Сам график довольно гладкий, скачки наблюдаются в области относительного малого сходства белковых последовательностей. В области Prot_ID 50-60 имеется локальный максимум. Это может говорить, например, о  том, что изменения этой части белка не влекут за собой изменение функций.

Сравнивая 2 графика, обратим внимание на то, что оба они лежат ниже идеальной линии. Это говорит о том, что большинство мутаций негативно сказываются на фенотипе ( а именно по нему идет процесс естественного отбора ). Рассмотрим отличия графиков в  области Prot_ID > 50%. Видно, что график предшественника  гемагглютинина стремится к идеальной линии, а FDHF_ECOLI –нет. Причина этого –отсутствие стабилизирую щего отбора в случае белка вируса гриппа. Это вытекает из того, что  гемагглютинин – один из белков , встроенных в мембрану вируса (см. рисунок) и отвечающих за способность вируса присоединяться к клетке. Значит, его разнообразие обеспечивает выживаемость вируса ( новые вирусы уже не идентифицируются имеющимися антителами).
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