                        Аннотация участков генома Yersinia bercovieri .
Получение указанного участка:
1)    С помощью программы seqret получаем указанный участок(1- 4000) указанного  фрагмента (AALC01000106):
seqret yb.fasta: AALC01000106 –sask
В результате был получен файл 1-4000.fasta
Получение открытых рамок считывания:
2) Посредством программы wossname (wossname "open reading frames") была найдена программа getorf.
3) С помощью программы getorf  (getorf -minsize 240 -table bacterial -find 1 ) были получены открытые рамки считывания в файле ramki,содержащий 7 возможных кодирующих последовательностей.
Создание индексных файлов BLAST.

4) Сначала запускаем программу seqret (seqret sw-org:Enterobacteriales ),которая в файл, названный 
Proteome извлекает все белки, принадлежащие бактериям из таксона Enterobacteriales.
5) Затем создаем индексные файлы с помощью программы formatdb (formatdb -i proteom -p T -n  

bank)
Проверка возможных кодирующих последовательностей:

6)    Запускаем скрипт:

seqret ramki:AALC01000106_1 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'

seqret ramki:AALC01000106_2 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'

seqret ramki:AALC01000106_3 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'

seqret ramki:AALC01000106_4 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'

seqret ramki:AALC01000106_5 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'

seqret ramki:AALC01000106_6 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'

seqret ramki:AALC01000106_7 stdout | blastall -p blastp -d bank -e 0.01 | grep 'Number of sequences better than 1.0e-02'
7)      На основе полученных результатов составляем табдицу:

	Номер рамки
	Начало
	Конец
	Направление

считывания
	Число найденных с помощью скрипта гомологов.

	AALC01000106_1
	1737
	2105
	Прямое
	0

	AALC01000106_2
	2476 
	2877
	Прямое
	0

	AALC01000106_3
	3486  
	3998
	Прямое
	20

	AALC01000106_4
	3374 
	3117
	Обратное
	6

	AALC01000106_5
	2654 
	1731
	Обратное
	98

	AALC01000106_6
	1642 
	1148
	Обратное
	1

	AALC01000106_7
	1152 
	49
	Обратное
	1


8)      Возможное положение предполагаемых генов:
[49(…1152]       
            [1148(…1642]---[1731(…2654]---[3117(…3374]---[3486…(3998]
Гомологи трансляций первых двух рамок имеют E-value e-168 и 3e-56. К тому же Blast по SwissProt находит гомологи трансляций соответствующих рамок. Выравнивание соответствующее первой рамки:

Query: 3   NKIALYCRSGFEKECAAEITAKAAQLEIFGFARVKDNSGYVLFECYQLEDADRLIREVPF 62

Sbjct: 2   NKVVLLCRPGFEKECAAEITDKAGQREIFGFARVKENAGYVIYECYQPDDGDKLIRELPF 61
Откуда видно,что здесь действительно присутствует перекрывание рамок считывания.
