Информация обо всех открытых рамках считывания в   AALC01000100  [ 4001- 8000] фрагменте генома Yersinia bercovieri

№  |    начало и            |   направление    |      число сходных последовательностей,     

      |     конец в цепи    |         в цепи                        |

                                                                      |         найденных программой BLASTP среди 

                                                                      |         последовательностей Enterobacteriales из 

                                                                      |          SwissProt при условии E-value < 0,01 
                                   |      (пустое место означает 0) 
\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\
1         [1 - 660]                           прямое                                                      15
2         [1039 - 1239]                   прямое
3         [738 - 1361]                     прямое                                                       6
4         [2024 - 2293]                   прямое
5         [2541 - 2741]                   прямое
6         [2948 - 3247]                   прямое
7         [3237 - 3467]                   прямое
8         [1321 - 3999]                   прямое                                                      53     
9         [3998 - 3663]            REVERSE SENSE
10       [3493 - 3287]            REVERSE SENSE
11       [3434 - 3177]            REVERSE SENSE
12       [2934 - 2638]            REVERSE SENSE
13       [2651 - 2370]            REVERSE SENSE
14       [2463 - 2251]            REVERSE SENSE
15       [2366 - 2154]            REVERSE SENSE 

16       [1947 - 1663]            REVERSE SENSE
17       [2131 - 1379]            REVERSE SENSE
18       [1590 - 1372]            REVERSE SENSE
19       [1295 - 1089]            REVERSE SENSE
20       [519 - 268]                REVERSE SENSE
21       [346 - 110]                REVERSE SENSE
22       [264 - 1]                    REVERSE SENSE
схематическое положение предполагаемых генов (открытых рамок, имеющих гомологов) на фрагменте:
1--------660(    738------------1361(     1321---------------------3999(
Выводы: картина, полученная в результате данных исследований очень похожа на ту, что бывает в реальности. В ней присутствуют как значащие участки ДНК так и незначащие, причём последних больше и рамки считывания не перекрываются.
скрипт, с помощью которого получены данные о числе сходных последовательностей  в других геномах:

seqret o1.fasta:_1 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >res.txt

seqret o1.fasta:_2 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_3 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_4 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_5 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_6 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_7 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_8 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_9 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_10 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_11 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_12 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_13 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_14 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_15 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_16 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_17 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_18 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_19 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_20 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_21 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt

seqret o1.fasta:_22 stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" -c >>res.txt
