1) Постройте частотную матрицу (профиль) по участку выравнивания программой prophecy

Было взято выравнивание всех 168 белков с UniProt.
Программой prophecy был получен выходной файл, содержащий матрицу весов для нахождения того или иного а.о. во всех 17 позициях фрагмента последовательности белка. Также в файле записана консенсусная последовательность, длина фрагмента и некоторые числовые данные об алгоритме (максимальные баллы, которые можно получить по данной матрице; заданное пороговое значение).
2) Проведите в бактериальных белках из Swiss-Prot поиск участков, дающих счёт выше 40 при сравнении с созданным вами профилем

Со счетом >=30 было получено больше 210 тысяч (!) результатов, поэтому были взяты только находки со счетом >= 40 (чуть меньше 8 тысяч результатов).
Всего – 7924 находки, из них:

	40-49%
	7085

	50-59%
	343

	60-69%
	214

	70-79%
	131

	80-89%
	68

	90-100%
	83


А если вспомнить, что от 30 до 39% - было отсеяно около 200 тысяч находок, а белков, которые должны находиться – 168, то ясно, что в данном наборе последовательностей на выбранном участке длины 17 результаты со score <50% - не имеют биологического смысла, и искать S4 белок, видимо, нужно где-то с 75%.

Преобразую список находок в белках в список белков:
	
	A:Protein
	B:Start
	C:Percentage
	D:

	…
	…
	…
	…
	…

	A5
	2OCS_HYDTT
	351
	40
	ЕСЛИ(СОВПАД(A5;A6);0;C5)

	…
	…
	…
	…
	…


Далее сортирую по столбцу D, удаляю нулевые элементы.
Оказалось всего 136 повторных находок.
3) Проанализируйте список найденных белков и сравните его со списком всех белков подсемейства

Так как все S4 белки похожи друг на друга, придется взять высокий порог, чтобы отсеять S4 рибосомальные белки, не из Firmicutes.
В таблице Excel с помощью динамических именованных массивов была реализована возможность автоматически пересчитывать свойства алгоритма задавая только порог.
Получена ROC-кривая TP(FP):
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Хотя полученная «кривая» выпукла вверх, все же результат не очень хороший, в первую очередь это связано с тем, что в Firmicutes аннотировано 168 S4 белков, а всего их больше 1100 и, при этом, они достаточно похожи (больше 800 было найдено полученным профилем по всем S4 из Firmicutes с thresh>40%). Они то в первую очередь и перемешиваются с «правильными» S4 из Firmicutes при thresh 50-90%.
И если в случае с паттернами похожие последовательности отфильтровывались, т.к. какая-либо буква, которая встречается редко в Firmicutes, но часто в других таксонах, не включалась в паттерн, то здесь последовательности не из Firmicutes с такими буквами будут иметь высокий score.
Из-за этого, при примерно равной селективности чувствительность профиля ниже, чем паттерна:

Паттерн:

Precision (true hits / (true hits + false positives)) = 156/173 = 90.17 %
Recall (true hits / (true hits + false negatives)) = 156/168 = 92.85 %
Профиль:
Precision (true hits / (true hits + false positives)) = 94.31 %
Recall (true hits / (true hits + false negatives)) = 69.05 %
