Наблюдение элементарных эволюционных событий в ближайших гомологах.
Из fasta последовательности гена AAN80132 был вырезан следующий участок:
atggctaacggtaacgctagcattaagggttataactgcaacgtatctcaaggacttgtcattatt
Этот участок был вырезан по причине того, что он, видимо, не является кодирующим, так как в соответствующем ему белке нет аминокислот, отвечающих этим нуклеотидам.
Далее работа проводилась уже с модифицированным файлом.
1)После анализа выравниваний можно сказать, что замена первых нуклеотидов  в кодоне привела к замене аминокислоты. Замены произошли в трех местах. В первом случае восьмая аминокислота в  LOLB_ECOLI это лейцин, а в LOLB_ECOL6 это фенилаланин. То есть кодон ctt в гене BAA01105(ген соответствующий LOLB_ECOLI) соответствует кодону ttt в гене AAN80132 (ген соответствующий LOLB_ECOL6). Как видно, первые нуклеотиды кодона различаются. Вторая замена произощла с 24 аминокислотами в  LOLB_ECOLI это валин, а в LOLB_ECOL6 это изолейцин. И в генах: в гене BAA01105 это gtt, а в гене AAN80132 это аtt. Третья замена в аминокислотной последовательности это аланин (115 аминокислота в LOLB_ECOLI) и серин в LOLB_ECOL6. Замена, также, произошла в первом нуклеотиде кодона gcc (ген BAA01105) и tcc (ген AAN80132).  
2)Всего было найдено 24 синонимичных замены. Из них 21 произошли в третьих позициях кодонов. Далее приведено выравнивание нуклеотидных последовательностей. Желтым цветом указаны синонимичные замены, красным - не синонимичные, синим – три случая, разобранные в таблице, стоящей ниже. 
Нуклеотидное выравнивание.


         *   10    *   20    *   30    *   40    *   50    *   60      
g1 : atgcccctgcccgattttcgtcttatccgcctcgtaccgctggctgctcttgtgctcact :  60
g2 : atgcccctgcccgattttcgctttatccgcctgctaccgctagcagccctcgtgctcact :  60
                                                                       
                                                                       
         *   70    *   80    *   90    *  100    *  110    *  120      
g1 : gcctgttccgttaccacgcccaaaggtcctggcaaaagcccggattcgccacaatggcgt : 120
g2 : gcctgttctattaccacacccaaaggcccaggcaaaagcccggattcgccacaatggcgt : 120
                                                                       
                                                                       
         *  130    *  140    *  150    *  160    *  170    *  180      
g1 : cagcatcagcaagacgtgcgcaatcttaatcagtatcagactcgcggcgcgttcgcttat : 180
g2 : cagcatcagcaagacgtgcgcaatcttaatcagtatcaaactcgcggcgcgttcgcttat : 180
                                                                       
                                                                       
         *  190    *  200    *  210    *  220    *  230    *  240      
g1 : atttctgaccaacaaaaagtgtacgcccgctttttctggcagcaaaccggccaggatcgc : 240
g2 : atttctgaccaacaaaaagtgtacgcccgtttcttctggcagcaaactggccaggatcgc : 240
                                                                       
                                                                       
         *  250    *  260    *  270    *  280    *  290    *  300      
g1 : taccgtctgctgctcactaacccattgggcagcacggaactggagctgaatgctcaaccg : 300
g2 : taccgtctgctgctgactaacccattgggcagcacggaactggagctgaatgctcaaccg : 300
                                                                       
                                                                       
         *  310    *  320    *  330    *  340    *  350    *  360      
g1 : ggtaacgtgcagttagtcgacaataaaggtcagcgttataccgccgatgacgccgaagag : 360
g2 : ggtaacgtgcagttagtcgacaataaaggtcagcgttatacctccgatgacgccgaagag : 360
                                                                       
                                                                       
         *  370    *  380    *  390    *  400    *  410    *  420      
g1 : atgattggcaaattgaccggaatgccaattccgctcaacagcttgcgccagtggatttta : 420
g2 : atgattggcaaattgaccggaatgccaattccgctcaacagcttgcgccagtggatttta : 420
                                                                       
                                                                       
         *  430    *  440    *  450    *  460    *  470    *  480      
g1 : ggtttaccgggtgatgcaaccgactacaaactggacgaccagtaccgcctgagcgaaatt : 480
g2 : ggtttaccgggtgatgcgactgactacaaacttgacgaccagtaccgcctgagtgaaatc : 480
                                                                       
                                                                       
         *  490    *  500    *  510    *  520    *  530    *  540      
g1 : acctacagccagaatggcaaaaactggaaggttgtttatggtggttatgacaccaaaacg : 540
g2 : acctacagccagaatggcaaaaactggaaagttgtttacggtggttatgacacaaaaact : 540
                                                                       
                                                                       
         *  550    *  560    *  570    *  580    *  590    *  600      
g1 : caacctgcgatgccagccaatatggaactcaccgacggtggtcaacgcatcaagttaaaa : 600
g2 : caacctgcgatgccagccaatatggaactcaccgacggtggtcaacgcatcaagttaaaa : 600
                                                                       
                                   
         *  610    *  620          
g1 : atggataactggatagtgaaataa : 624
g2 : atggataactggatagtgaaataa : 624
Аминокислотное выравнивание.

         *   10    *   20    *   30    *   40    *   50    *   60
p1 : MPLPDFRLIRLLPLAALVLTACSVTTPKGPGKSPDSPQWRQHQQDVRNLNQYQTRGAFAY
p2 : MPLPDFRFIRLLPLAALVLTACSITTPKGPGKSPDSPQWRQHQQDVRNLNQYQTRGAFAY
                                                                 
                                                                 
         *   70    *   80    *   90    *  100    *  110    *  120
p1 : ISDQQKVYARFFWQQTGQDRYRLLLTNPLGSTELELNAQPGNVQLVDNKGQRYTADDAEE
p2 : ISDQQKVYARFFWQQTGQDRYRLLLTNPLGSTELELNAQPGNVQLVDNKGQRYTSDDAEE
                                                                 
                                                                 
         *  130    *  140    *  150    *  160    *  170    *  180
p1 : MIGKLTGMPIPLNSLRQWILGLPGDATDYKLDDQYRLSEITYSQNGKNWKVVYGGYDTKT
p2 : MIGKLTGMPIPLNSLRQWILGLPGDATDYKLDDQYRLSEITYSQNGKNWKVVYGGYDTKT
                                                                 
                                
         *  190    *  200    *  
p1 : QPAMPANMELTDGGQRIKLKMDNWIVK
p2 : QPAMPANMELTDGGQRIKLKMDNWIVK
                                

 Далее приведена таблиц, описывающая остальные 3 случая. Это те три случая, когда нуклеотидной последовательностью кодируется одна аминокислота, а в аминокислотной последовательности стоит другая. Ниже составлена таблица таких «несовпадений». 
	номера кодонов
	34,35,36
	228,229,230
	255,256,257

	Кодон g1
	gta
	cgg
	cac

	Кодон  g2
	cta
	tgg
	gac

	аминокислота в последовательноcтях
	лейцин
	треонин
	лейцин

	аминокислота в стандартном генетическом коде для g1
	валин
	аргинин
	гистидин

	аминокислота в стандартном генетическом коде для g2
	лейцин
	триптофан
	аспарагин


Из таблицы видно, что два кодона из первой нуклеотидной последовательности и один кодон из второй не совпадают с соответствующими аминокислотными последовательностями. То есть в этих случаях нуклеотидные последовательности не полностью соответствуют аминокислотным. 

3) Соотношение синонимичных и несинонимичных замен нуклеотидов получилось равным 7 : 1 (Синонимичными считались те замены нуклеотидов, которые не повлекли замену аминокислоты, то есть 21, в моем случае)  

4) Ниже приведена таблица замен нуклеотидов, описывающая какие замены наблюдаются и в каком количестве. 
Больше всего замен произошло С на T и А на G, и существенно меньше остальных. Это вполне понятно, так как транзиция(замена пуринового основания на пуриновое и пиримидиновое на пиримидиновое)встречается чаще чем трансверсия(замена пуринового на пиримидиновое и пиримидиновое на пуриновое). Репаративная система лучше устанавливает трансверсии чем транзиции, так как пуриновые основание больше отличаются от пиримидиновых, чем от пуриновых. Что важно для структуры ДНК.
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5) На графике синяя линия соответствует выборке белков-гомологов lolB_ECOLI, зеленая  - предшественнику гемагглютинина гриппа.
Из графика видно, что линия, соответствующая выборке белков-гомологов lolB_ECOLI находиться ниже, чем для предшественника гемагглютинина гриппа, соответственно, в белках-гомологах lolB_ECOLI происходили нуклеотидные замены, но из них было больше синонимичных. Это вполне объяснимо: вирус гриппа изменяется гораздо быстрее.
[image: image1.emf]Сравнение процентов идентичности белков и 

их генов.
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Ниже приведена таблица на основе которой был составлен график.
	lolB_ecoli
	 
	предшеств. гемагглютинина гриппа

	 
	 
	 
	 
	 

	Prot_ID (%)
	Gene_ID (%)
	 
	Prot_ID (%)
	Gene_ID (%)

	100
	100
	100
	100
	100

	99,5
	99,4
	 
	98
	98

	98,6
	95,5
	 
	95
	92

	91,8
	80,1
	 
	91
	92

	91,8
	80,1
	 
	90
	91

	90,8
	79,9
	 
	90
	94

	90,8
	79,9
	 
	88
	90

	65,2
	58,0
	 
	88
	90

	63,8
	55,6
	 
	86
	77

	63,8
	55,6
	 
	84
	82

	63,6
	55,2
	 
	83
	76

	62,8
	54,4
	 
	83
	82

	62,8
	55,7
	 
	83
	76

	58,4
	56,5
	 
	83
	76

	58,4
	55,2
	 
	82
	80

	57,8
	54,5
	 
	82
	75

	57,8
	50,1
	 
	81
	80

	30,6
	38,2
	 
	66
	65

	29,9
	38,4
	 
	65
	64

	28,3
	37,9
	 
	65
	65

	27,2
	44,3
	 
	64
	64

	27,2
	41,1
	 
	64
	65

	26,8
	36,8
	 
	64
	64
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