Найдите в банке Prosite паттерн одного из рибосомальных белков бактерий

RS4_BACSU:
1 профиль PS50889  S4
S4 RNA-binding domain profile

1 паттерн PS00632   RIBOSOMAL_S4
Ribosomal protein S4 signature
Описание:
Рибосомальный белок S4 – один из белков малой субъединицы рибосомы, длиной от 171 до 205 а.о. (кроме NAM9). Паттерн для этих белков – консервативный участок в середине последовательности.
[LIVM]-[DERA]-x-R-[LI]-x(3)-[LIVMC]-[VMFYHQL]-[KRTS]-x(3)-[STAGCVF]-x-[ST]-x(3)-[SAI]-[KRQ]-x-[LIVMF](2)
Находится: 1041 из 1141;

Не найдено: 100 из 1141;

Лишних нет;

Число не найденных, поскольку они являются фрагментами – 1.
Precision (true hits / (true hits + false positives)): 100.00 %
Recall (true hits / (true hits + false negatives)): 91.24 %
Создайте паттерн для поиска белков подсемейства Firmicutes
Новый паттерн:
1) Построим выравнивание нескольких белков из Firmicutes и нескольких не из Firmicutes;
2) Определим диагностические а.о. на геноме;
3) В Uniprot найдем все белки по запросу:

"30s ribosomal protein s4" AND taxonomy:firmicutes AND reviewed:yes (168 результатов, из Swiss-Prot, не TrEMBL)


4) Возьмем их последовательности и выровняем все;
5) В полученном выравнивании найдем диагностическую позицию и просмотрим, какие а.о. встречаются в ней:

[cKRtv]-[alV]-[DNt]-[Irv]-[ACiP]-S-[cilmFY]-x-[ILV]-x(2)-[dGNs]-[DeQs]-[ADEIVT]-[aIV]-x-[ILV]
([CKRTV]-[ALV]-[DNT]-[IRV]-[ACIP]-S-[CILMFY]-x-[ILV]-x(2)-[DGNS]-[DEQS]-[ADEIVT]-[AIV]-x-[ILV])

(маленькими буквами обозначены а.о., встречающиеся в < чем 5 результатах)
Иксы оставлены, т.к., например, первый x – это что-то вроде [QKGPRAETSLNIH] – явно не консервативная диагностическая позиция (все остальные x – такие же).
6) Данный паттерн находит в ProSite все 168 белков в Firmicutes.
Всего находит – 437. Много лишних.
7) Откроем выравнивание в ProSite.
Много лишних белков с V в первой позиции, удалим ее из паттерна.
[CKRT]-[ALV]-[DNT]-[IRV]-[ACIP]-S-[CILMFY]-x-[ILV]-x(2)-[DGNS]-[DEQS]-[ADEIVT]-[AIV]-x-[ILV]
Находит 167 из 168 белков.
Всего находит – 297 (существенное улучшение, но все равно много лишних).

8) Действую аналогично, паттерн превращается в
[CKR]-[LV]-[DNT]-[IR]-[ACIP]-S-[CLFY]-x-[ILV]-x(2)-[DGNS]-[DEQS]-[ADEIVT]-[AIV]-[AGST]-[ILV]
Находит 156 из 168.
Всего находит – 173.
Precision (true hits / (true hits + false positives)) = 156/173 = 90.17 %
Recall (true hits / (true hits + false negatives)) = 156/168 = 92.85 %
9) Итак, полученный паттерн отличает белки S4 из Firmicutes от остальных S4 достаточно хорошо. Также, почти все белки, которые должны были быть найдены паттерном - были найдены (recall вышел даже выше, чем у паттерна ProSite для всех S4 белков).
