Поиск гомологов белка END4_ECOLI в геномах родственных бактерий
С помощью программы formatdb (-i входной файл, -n название базы данных, -p какая последовательность) были созданы индексные файлы для поиска по геному Vibrio cholerae.

Затем был проведен поиск с помощью программы TBLASTN – blastall (-p наименование программы, -d база данных, -i входной файл, -o выходной файл, -e E-value).

AC лучшего гомолога в соответствующей записи EMBL - AE004306

координаты выравнивания(-ий) в записи : 31-282, 4258-5013

соответствующий CDS в записи аннотирован, его координаты - 4249..5109

AC соответствующего белка в UniProt - Q9KPK7

E-value этой находки - 4e-99, другие гомологи с E-value < 0,01 BLAST не предлагает.

Потом были созданы индексные файлы для геномов V. cholerae, P. aeruginosa и P. multocida (снова использовалась formatdb, но на вход подавались три файла, разделенные пробелами и в кавычках) и опять проведен поиск TBLASTN. 

E-value  гомолога по сравнению с результатом из предыдущего пункта увеличился, стал 1e-98. Он один с E-value < 0,01.

Был проведен поиск гомологов гена, кодирующего белок программой BLASTN. Нашелся один гомолог с E-value < 0,01, его AC – AE004306, то есть гомолог тот же (на этот раз BLASTN справился).

Программой fasta34 был проведен поиск гомологов белка END4_ECOLI в геноме Vibrio cholerae. 

E-value лучшей находки 3.3e-74. Нашелся тот самый ген, границы выравнивания совпадают, если не считать того, что fasta  добавила вначале и в конце тех же границ 

дополнительные хвосты.
Из генома Vibrio cholerae была вырезана часть гена, кодирующего END4_ECOLI. Затем был проведен поиск программой megablast (-d базовое имя индексных файлов, -i входной файл, -o выходной файл, -e E-value, -D формат выдачи (2), -W длина слова (по умолчанию 28)). После того, как последовательность была найдена, она была изменена, и снова проведен поиск. Теперь megablast не нашел фрагмент.

Исходная последовательность:

ccagaacccgagaagctcgacaaatcaCgagccgcttttgtcgatgaaatgctgcGttgtgatcagttagggttaactttgctTaactttcatcccggtagtcatttacagcaggtct

Измененная последовательность:

ccagaacccgagaagctcgacaaatcaTgagccgcttttgtcgatgaaatgctgcCttgtgatcagttagggttaactttgctGaactttcatcccggtagtcatttacaggaggtct
Нужно было изменить каждый 28-ой нуклеотид, чтобы megablast не нашел фрагмент, т.к. длина слова была 28.

С помощью discontigous Megablast был проведен поиск гомологов глициновых тРНК E.coli (команда megablast, добавильсь параметры -t длина разъединяющего образца слова, -W длина слова, -N тип разъединяющего образца слова, они все использовались по умолчанию). discontigous Megablast находит 12 гомологов, их AC – AE004253, AE004712, AE004278, AE004096, AE004737, AE006152, AE006212, AE006212, AE004949, AE004883, AE004844, AE004501.

E-value – 1e-27, 1e-23, 3e-27, 1e-32, 8e-28, 5e-23, 3e-18, 3e-30, 2e-19, 2e-19, 2e-19, 2e-19 соответственно.
