Поиск гомологов белка LOLB_ECOLI в геномах родственных бактерий.
Цель данной работы - изучить работу разных программ по поиску гомологов белка LOLB_ECOLI.
1)Посредством программы TBLASTN были найдены ближайшие гомологи белка LOLB_ECOLI в геноме холерного вибриона (Vibrio cholerae).
Были получены следующие данные(название файла, в котором их можно просмотреть: ec_vc.txt ):
AC соответствующей записи EMBL - AE004289, 

координаты выравнивания в записи  для LOLB_ECOLI: 34-204 для AE004289 это 8449-8970,
соответствующий CDS аннотирован в записи EMBL  и его координаты - 8350..8985,
AC соответствующего белка в UniProt - P57070
E-value этой лучшей находки - 2e-22
других находок с E-value < 0,01 найдено не было.
2) Программа TBLASTN была запущена по трем геномам(это геном холерного вибриона, геном синегнойной палочки,  геном бактерии Pasteurella multocida ). Было выявлено, что E-value находки изменился, по сравнению с предыдущим результатом. Теперь E-value = 5e-22, а также имеется 3 находки с E-value < 0,01 это 

	AC
	E-value

	AE006059   
	1e-25 

	AE004289    
	5e-22 

	AE004880    
	 5e-11


3) Был проведен поиск гомологов гена ecalvb в трёх геномах программой BLASTN. И получены следующие результаты: лучший E-value =0.39, это понятно почему. BLASTN не подходит для поиска гомологов, так как он предназначен для поиска самой последовательности, соответственно, этой программой можно найти только очень близкие гомологи.

4) Программой fasta34 был проведен поиск гомологов гена белка LOLB_ECOLI в геноме синегнойной палочки(был взят этот геном, так как именно в этом геноме был найден лучший гомолог программой TBLASTN). Были получены следующие результаты(файл fasta_proverka): 

лучший гомолог белка LOLB_ECOLI имеет  E-value = 1,3 что, соответственно не совпадает с результатами TBLASTN.

Зато второй гомолог, найденный fasta34 совпадает с лучшим результатом  TBLASTN(хотя E-value = 1,8), но имеются различия, у fasta34 участок начинается раньше и, соответственно длиннее. То есть у fasta34 длинна участка равна 33 и координаты(LOLB_ECOLI  37-69 для AE004621: 4961-4993), а у TBLASTN длинна 29 и участки (LOLB_ECOLI  49-69  AE004621 участки 4965-4993).
5) Был взят произвольный фрагмент из трех геномов длиной 120 оснований(кусок из AE004289, генома холерного вибриона). Этот фрагмент был опробован Megablast и эта программа находила исходный фрагмент в BLAST-банке из трех геномов(это геном холерного вибриона, геном синегнойной палочки,  геном бактерии Pasteurella multocida). Было изменено в последовательности 4 буквы так, что при задании измененной последовательности в качестве пробы Megablast (при параметрах по умолчанию) не находил в геномах исходной последовательности. Далее приведены исходная и измененная последовательности, цветом указаны измененные буквы.
Первоначальная последовательность.
ccgtcaatgttcaatggcaatcacaccaagtcactctagaacaaattcaacattatcaat
taaccggaaaactcggctatatcgcgcccgatcagcgacaatcgttcaactttcaatggc
Измененная последовательность.
ccgtcaatgttcaatggcaatcacactaagtcactctagaacaaattcaacattgtcaat
taaccggaaaactcggctataccgcgcccgatcagcgacaatcgttcaattttcaatggc
Эти буквы были изменены с учетом того, что программа  Megablast ищет совпадения участков(«слов») длинной 28 символов, зная это и были изменены каждая 28 буква, получается, наименьшее число изменений равно 4. 
