Выравниваниe белка MUTL_ECOLI и его ближайшего гомолога MUT_ECOL6
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Выравниваниe генов белка MUTL_ECOLI и его ближайшего гомолога MUT_ECOL6
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Результаты сравнения выравниваний:

1.При выравнивании белка MUTL_ECOLI и его ближайшего гомолога MUT_ECOL6 программой needle обнаружено шесть аминокислотных замен:
 №  в                 заме-                соответствующие замены 

выравн-            на                     в гене:

ивании
1)350:                s-a                   1051-3:    TCC- GCC
2)368:                a-v                  1105-7:  GCT-GTT
3)389:                p-s                  1168-70:  CCC-TCC
4)418:                 l-p                  1255-7:  TTA-CCA
5)477:                 a-v                 1432-4:GCG-GTG
6)494:                 a-g                 1483-5:GCC-GGC
2.
Синонимичные замены в генах:
1)      1-3   ~~~ -TTG  не указан старт-кодон
2)      91-93: cta-ctg

3)      163-5:atc-att

4)      199-201:gat-gac

5)       221-3: gct-gcg
6)       274-6: agc-agt
7)       352-4:cag-caa

8)       403-5:gta-gtt
9)       421-3:cct-ccg
10)     427-9:ggg-gga

11)     514-6:att-atc
12)     520-2: gag-gaa
13)     523-5:atc-att

14)     526-8:atc-att

15)     601-3:cgc-cgt

16)     664-6:ctt-ctc

17)     706-8:acg-acc

18)    709-11: cta-ctg

19)    739-41:acc-act

20)    889-91: cca-ccg

21)    916-18:ccc-cct

22)    961-3:gat-gac

23)    973-5:ccc-cca

24)    1063-5:aac-aat

25)    1075-7: gcg-gct

26)    1093-5:gca-gct
27)    1130-2:aca-act

28)    1186-8: cca-cct

29)    1189-91:ggc-ggt

30)    1240-2:gcg-gct

31)    1264-6:ccg-cca

32)    1348-50: gac-gat

33)    1447-9:cag-caa

34)    1529-31: aat-aac
35)    1549-51:tca-tcc

36)    1545-7:gca-gcg

37)   1576-8: gca-gcc
35 из них произошли в 3 позициях кодонов.

Соотн. синонимичн. к несинонимичн.=37/7=5.286
Произошедшие замены:
 a-g       9
 c-t       15

 a-c       3

 g-t        4

 a-t        4

 g-c        1
Матрица замен нуклеотидов:
    *   A    G    T     C
A             9     4      3

G                    4      1

T                           15

C                              
Четко видно, что транзиции более вероятны, чем трансверсии. Замены A-G иC-T встречаются более чем в 2 раза чаще, чем все остальные.
2.Исследование зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов.
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	процент попарного совпадения последовательностей белков 
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	
	ECOL6
	HAEIN
	SALTI
	VIBVY
	XANAC
	YERPE
	
	

	
	ECOLI
	98.7%
	48.2%
	86.0%
	49.6%
	37.0%
	65.1%
	
	

	
	ECOL6
	
	48.2%
	86.0%
	49.3%
	36.5%
	64.4%
	
	

	
	HAEIN
	
	
	47.6%
	43.5%
	35.0%
	47.4%
	
	

	
	SALTI
	
	
	
	47.6%
	37.4%
	63.9%
	
	

	
	VIBVY
	
	
	
	
	37.1%
	49.1%
	
	

	
	XANAC
	
	
	
	
	
	36.3%
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	процент попарного совпадения последовательностей генов
	
	

	
	
	ECOL6
	HAEIN
	SALTI
	VIBVY
	XANAC
	YERPE
	
	

	
	ECOLI
	97.1%
	54.5%
	78.3%
	54.9%
	52.1%
	63.7%
	
	

	
	ECOL6
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Полученный в результате график.

По оси X : PPOT_ID
По оси Y :GENE_ID
Все оси  в процентах.
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3.Сравнение 2-х графиков.

Вид имеющегося в образце:
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Сравнение:
Оба графика имеют одинаковую форму (на моём графике поменяны местами координаты)
- центральная часть лежит ниже линии соединяющей концы . Это связано с тем, что не все замены в гене становятся заменами в белке но на концах это не видно из-за слишком малых(изменений нет нигде) или больших(все синонимичные замены уже сделаны) расхождений.
� EMBED Excel.Chart.8 \s ���
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Краткий вариант

		

		p1		P18875		g1		AAA43172

		p2		P13102		g2		AAA43215

		p3		P12584		g3		AAA43145

		p4		P03454		g4		AAA43209

		p5		P26562		g5		BAA01280

		p6		P87506		g6		AAC58999

				Prot_%Ident		Gene_%Ident

				100		100		100

				88		90

				83		76

				83		76

				66		65
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Более подробный вариант
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				p1		HEMA_IAKIE		P18875		AAA43172

				p10		HEMA_IAZNJ		P03455		AAB39851

				p11		HEMA_IATKP		P03456		BAA14334

				p12		HEMA_INBLE		P03460		AAA43700

				p13		HEMA_IATKO		P16060		AAA43205

				p2		HEMA_IAWHN		P13102		AAA43215

				p3		HEMA_IADH3		P12584		AAA43145

				p4		HEMA_IAWIL		P03454		AAA43209

				p5		HEMA_IADA4		P26562		BAA01280

				p6		HEMA_IAMAP		P87506		AAC58999

				p8		HEMA_IAPUE		P03452		CAA24272

				p9		HEMA_IAUSS		P03453		AAA43206

				Prot_ID (%)		Gene_ID (%)

				100		100		100
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