Моделирование эволюции гена.

Дана модель судьбы гена, описанная в виде скобочной формулы:
((А:66,В:66):34,((С:40,D:40):10,(Е:30,F:30):30):40);

Расстояния даны как число мутаций на 100 нуклеотидных остатков.

Описание модельного филогенетического дерева

1. Изображение дерева, описанного заданной формулой.
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Полученное дерево не является ультраметрическим (относительно корня, заданного формулой), так как расстояния от любого листа до корня не равны между собой.

Так от A, B, E, F до корня 100, а от C и D – только 90.

3. Считая дерево бескорневым, его топологию можно описать следующим образом:
  A B C D E F
  * * . . . .
  . . * * . .
  . . . . * *
  . . * * * *
4. Другие варианты изображения полученного дерева:

· как укорененная прямоугольная кладограмма, ориентированная слева направо

· как бескорневое "звездообразное" дерево
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5. Исходное дерево переукорено.

Теперь корень – середина ветви CDEF – CD. На основном рисунке это место отмечено красным.

Для него:

· прямоугольная укорененная филограмма с указанием всех узлов и расстояний
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Это дерево также не является ультраметрическим (145 – расстояние до А ясно больше 45 – расстояние до С).

Описание топологии дерева:

  A B C D E F
  * * . . . .
  * * . . * *
  . . * * . .
  . . . . * *

Cкобочная формула: (C:40,D:40):5,((A:66,B:66):74,(E:30,F:30):30),5;
Построение эволюционной модели.
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Нужно получить мутантные последовательности, соответствующие всем узлам и листьям исходного дерева.
Считаем, что в корне дерева находится последовательность гена ihfA (кодирует белок IHFA_ECOLI), а в узлах и листьях — последовательности, полученные из последовательности вышестоящей вершины путем внесения случайных точечных замен. Количество замен определяется из длины соответствующей ветви, интерпретируя эту длину как число мутаций на 100 пар нуклеотидов.

Длина этого гена составляет 300 пар нуклеотидов, поэтому теперь дерево будет выглядеть следующим образом:

Для получения "мутантов" была использована программа msbar пакета EMBOSS. Был составлен скрипт, позволяющий получить требуемое.

msbar abcdef.fasta cdef.fasta -point 4 -count 120 –auto
msbar abcdef.fasta ab.fasta -point 4 -count 102 –auto
msbar cdef.fasta ef.fasta -point 4 -count 90 –auto
msbar cdef.fasta cd.fasta -point 4 -count 30 –auto
msbar ab.fasta b.fasta -point 4 -count 198 –auto
msbar ab.fasta a.fasta -point 4 -count 198 –auto
msbar ef.fasta f.fasta -point 4 -count 90 –auto
msbar ef.fasta e.fasta -point 4 -count 90 –auto
msbar cd.fasta d.fasta -point 4 -count 120 –auto
msbar cd.fasta c.fasta -point 4 -count 120 -auto
Где"-point 4" означает, что всего возможных вариантов 4 штуки (4 нуклеотида) и "-auto" – что все остальные параметры взяты по умолчанию.

Эти результаты будут использованы в дальнейшем.

