II. Что нам надо было сделать? Поработать с MEGABLAST. Это программа для поиска заданной последовательности в некотором банке. Сначала я вытащила некоторый кусок ДНК из данного банка, состоящего из геномов трех бактерий: Vibrio cholerae, Pasteurella multocida, Pseudomonas aeruginosa – чтобы он потом там нашелся – и он находится! Задачка такова: как минимально надо изменить данную последовательность, чтобы программа не нашла ее исходную? Ответ: надо изменить каждую двадцать восьмую букву. Почему? Можно ответить и на этот вопрос. Что делает программа? Сначала она разбивает исходную последовательность на куски по 28 букв и ищет их в банке. Затем, когда программа находит их – хоть один, она строит локальное выравнивание. Поэтому, при изменении каждой 28-ой буквы (то есть через каждые 28 нуклеотидов) она просто не найдет нужный кусочек и «заглохнет» (не мои слова) на первом же этапе работы. А если изменить меньшее количество букв, то хоть один кусочек длиной 28 нуклеотидов она найдет, и наша цель не будет достигнута. Кстати, есть некоторая вероятность, что какой-нибудь кусочек найдется в другом месте, но она очень мала – область весьма и весьма консервативна.
Ниже представлена первоначальная и измененная последовательности:
kysok-ch           1 AtcctgttgtttcaccaaaatcccccggTcaattttcaatttcagttgtg     50

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

kusok              1 gtcctgttgtttcaccaaaatcccccggccaattttcaatttcagttgtg     50

kysok-ch          51 gttgttCattgtccaccttgttgtaaacccgtcaGtaaaaccggtttgag    100

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

kusok             51 gttgttaattgtccaccttgttgtaaacccgtcactaaaaccggtttgag    100

kysok-ch         101 gttcgcgcgtgcTgcataaa    120

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

kusok            101 gttcgcgcgtgccgcataaa    120
