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Поиск гомологов белка RRMG_Ecoli в геномах родственных бактерий.

1) Ближайший гомолог моего белка в геноме холерного вибриона по результатам поиска при помощи программы TBLASTN.

AC: AE004149. 

Хромосома I.

От 57-го до 251-го нуклеотида комплементарной хромосомы.

Длина: 11960

Score: 299 bits (765).

E-value: 2e-82

Идентичность: 70%.

Других гомологов с E-value < 0.01 BLAST не предложил.

2) Поиск гомологов по трем геномам при помощи программы TBLASTN.

E-value гомолога, обнаруженного в первом задании изменился и стал 4е-82.

С E-value < 0,01 обнаружены всего 4 гомолога. 

Лучший гомолог по результатам этого поиска:

AC: AE006080. 

Хромосома I.

От 47-го до 204-го нуклеотида комплементарной хромосомы.

Длина: 13546

Score: 338 bits (868).

E-value: 5e-94

Идентичность: 81%

Организм: Pasteurella multocida

3) Поиск гомологов при помощи BLASTN.

Был найден один гомолог.

АС: АЕ004889.

Организм: Pseudomonas aeruginosa.

От 450-го до 529-го нуклеотида комплементарного генома.
Длина: 11415

Score: 40, 1 bits (20).

E-value: 0,006

Идентичность: 100%

По результатам предыдущего поиска, этот гомолог стоял на третьем месте.
4) Поиск гомологов при помощи программы fasta34.

При поиске в геноме Pseudomonas aeruginosa, был найден тот же ген, что и при поиске при помощи программы TBLASTN. 
АС=AE006080.
E-value =2.7e-73 
5) Из генома Pseudomonas aeruginosa был взят фрагмент длиной 120 нуклеотидных остатков. Изменив некоторые остатки, я добилась того, что Megablast не смог найти измененную последовательность в банке трех геномов.

Первоначальная последовательность:

aattactcctttcttggaaAtataaatacattagggggaAtccattctagagaaagttaC
gtgctagctctagtgatttCtttgtatagattgtgatctCtctcataaatttgaaaaaaa 

Измененная последовательность:

aattactcctttcttggaaGtataaatacattagggggaCtccattctagagaaagttaT
gtgctagctctagtgatttAtttgtatagattgtgatctTtctcataaatttgaaaaaaa 
Был изменен каждый 20-й остаток, кроме последнего.

Синим цветом указаны измененные остатки.

