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Даны два файла:

ecoli28.txt — фрагмент последовательности ДНК Escherichia coli в формате EMBL (с аннотацией);

human28.txt — фрагмент последовательности ДНК человека в формате FASTA.

Поиск прокариотических генов.
Дан фрагмент последовательности ДНК Escherichia coli и аннотация к нему в формате EMBL (см. файл ecoli28.txt). Нужно идентифицировать гены в этом фрагменте при помощи программ ORF Finder и GeneMark и сравнить полученные результаты с аннотацией.

В виде таблицы оформлены CDS, указанные в аннотации к предложенной последовательности ДНК.
	CDS из аннотации ecoli28

	Начало
	конец
	длина
	рамка

	101
	2386
	2286
	+2


Цепь прямая, поэтому рамку считывания для CDS на прямой цепи определяла, взяв координату начала CDS по модулю 3. Получилось 2, следовательно рамка +2.

С помощью программы ORF Finder идентифицированы открытые рамки считывания в последовательности ДНК.
Программа ORF Finder (Open Reading Frame Finder) идентифицирует открытые рамки (ORFs) на обеих цепях ДНК. Доступ к ней можно получить по ссылке http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html.
Cкопировала последовательность ДНК Escherichia coli в текстовое поле формы и нажала кнопку OrfFind. Получила список обнаруженных открытых рамок

Шесть белых полосок в выдаче ORF Finder изображают исходную последовательность в шести возможных рамках считывания, в порядке +1, +2, +3 (прямая цепь), –1, –2, –3 (обратная цепь), а бирюзовые полоски — найденные в данной рамке ORFs.

Самое длинное непересекающаяся по ДНК предсказание:

	ORF Finder

	Начало
	конец
	Длина
	рамка

	101
	2386
	2286
	+2


Зеленым выделена запись, точно совпадающая с аннотированными генами.

С помощью blastp были найдены были найдены белки. Были обнаружены белки, совпадающие с транслированной ORF на 100%:
>gb|AAC75294.1| ribonucleoside diphosphate reductase 1, alpha subunit [Escherichia 

coli K12]

 ref|YP_311173.1| ribonucleoside diphosphate reductase 1, alpha subunit, B1 [Shigella 

sonnei Ss046]

 ref|AP_002831.1| ribonucleoside diphosphate reductase 1, alpha subunit [Escherichia 

coli W3110]

 ref|NP_416737.1| ribonucleotide-diphosphate reductase alpha subunit [Escherichia 

coli K12]

 dbj|BAA16053.1| ribonucleoside diphosphate reductase 1, alpha subunit [Escherichia 

coli W3110]

 emb|CAA30056.2| ribonucleotide reductase [Escherichia coli]

 sp|P00452|RIR1_ECOLI Ribonucleoside-diphosphate reductase 1 alpha subunit (Ribonucleoside-diphosphate 

reductase 1 R1 subunit) (Ribonucleotide 

reductase 1) (B1 protein)

 ref|ZP_00706346.1| COG0209: Ribonucleotide reductase, alpha subunit [Escherichia 

coli HS]

 ref|ZP_00926845.1| COG0209: Ribonucleotide reductase, alpha subunit [Escherichia 

coli 101-1]

 pdb|3R1R|C Chain C, Ribonucleotide Reductase R1 Protein With Amppnp Occupying 

The Activity Site From Escherichia Coli

 pdb|3R1R|B Chain B, Ribonucleotide Reductase R1 Protein With Amppnp Occupying 

The Activity Site From Escherichia Coli

 pdb|3R1R|A Chain A, Ribonucleotide Reductase R1 Protein With Amppnp Occupying 

The Activity Site From Escherichia Coli

 pdb|2R1R|C Chain C, Ribonucleotide Reductase R1 Protein With Dttp Occupying 

The Specificity Site From Escherichia Coli

 pdb|2R1R|B Chain B, Ribonucleotide Reductase R1 Protein With Dttp Occupying 

The Specificity Site From Escherichia Coli

 pdb|2R1R|A Chain A, Ribonucleotide Reductase R1 Protein With Dttp Occupying 

The Specificity Site From Escherichia Coli

 gb|AAZ88938.1| ribonucleoside diphosphate reductase 1, alpha subunit, B1 [Shigella 

sonnei Ss046]

Length=761

 Score = 1533 bits (3970),  Expect = 0.0

 Identities = 761/761 (100%), Positives = 761/761 (100%), Gaps = 0/761 (0%)

Query  1    MNQNLLVTKRDGSTERINLDKIHRVLDWAAEGLHNVSISQVELRSHIQFYDGIKTSDIHE  60

            MNQNLLVTKRDGSTERINLDKIHRVLDWAAEGLHNVSISQVELRSHIQFYDGIKTSDIHE

Sbjct  1    MNQNLLVTKRDGSTERINLDKIHRVLDWAAEGLHNVSISQVELRSHIQFYDGIKTSDIHE  60

Query  61   TIIKAAADLISRDAPDYQYLAARLAIFHLRKKAYGQFEPPALYDHVVKMVEMGKYDNHLL  120

            TIIKAAADLISRDAPDYQYLAARLAIFHLRKKAYGQFEPPALYDHVVKMVEMGKYDNHLL

Sbjct  61   TIIKAAADLISRDAPDYQYLAARLAIFHLRKKAYGQFEPPALYDHVVKMVEMGKYDNHLL  120

Query  121  EDYTEEEFKQMDTFIDHDRDMTFSYAAVKQLEGKYLVQNRVTGEIYESAQFLYILVAACL  180

            EDYTEEEFKQMDTFIDHDRDMTFSYAAVKQLEGKYLVQNRVTGEIYESAQFLYILVAACL

Sbjct  121  EDYTEEEFKQMDTFIDHDRDMTFSYAAVKQLEGKYLVQNRVTGEIYESAQFLYILVAACL  180

Query  181  FSNYPRETRLQYVKRFYDAVSTFKISLPTPIMSGVRTPTRQFSSCVLIECGDSLDSINAT  240

            FSNYPRETRLQYVKRFYDAVSTFKISLPTPIMSGVRTPTRQFSSCVLIECGDSLDSINAT

Sbjct  181  FSNYPRETRLQYVKRFYDAVSTFKISLPTPIMSGVRTPTRQFSSCVLIECGDSLDSINAT  240

Query  241  SSAIVKYVSQRAGIGINAGRIRALGSPIRGGEAFHTGCIPFYKHFQTAVKSCSQGGVRGG  300

            SSAIVKYVSQRAGIGINAGRIRALGSPIRGGEAFHTGCIPFYKHFQTAVKSCSQGGVRGG

Sbjct  241  SSAIVKYVSQRAGIGINAGRIRALGSPIRGGEAFHTGCIPFYKHFQTAVKSCSQGGVRGG  300

Query  301  AATLFYPMWHLEVESLLVLKNNRGVEGNRVRHMDYGVQINKLMYTRLLKGEDITLFSPSD  360

            AATLFYPMWHLEVESLLVLKNNRGVEGNRVRHMDYGVQINKLMYTRLLKGEDITLFSPSD

Sbjct  301  AATLFYPMWHLEVESLLVLKNNRGVEGNRVRHMDYGVQINKLMYTRLLKGEDITLFSPSD  360

Query  361  VPGLYDAFFADQEEFERLYTKYEKDDSIRKQRVKAVELFSLMMQERASTGRIYIQNVDHC  420

            VPGLYDAFFADQEEFERLYTKYEKDDSIRKQRVKAVELFSLMMQERASTGRIYIQNVDHC

Sbjct  361  VPGLYDAFFADQEEFERLYTKYEKDDSIRKQRVKAVELFSLMMQERASTGRIYIQNVDHC  420

Query  421  NTHSPFDPAIAPVRQSNLCLEIALPTKPLNDVNDENGEIALCTLSAFNLGAINNLDELEE  480

            NTHSPFDPAIAPVRQSNLCLEIALPTKPLNDVNDENGEIALCTLSAFNLGAINNLDELEE

Sbjct  421  NTHSPFDPAIAPVRQSNLCLEIALPTKPLNDVNDENGEIALCTLSAFNLGAINNLDELEE  480

Query  481  LAILAVRALDALLDYQDYPIPAAKRGAMGRRTLGIGVINFAYYLAKHGKRYSDGSANNLT  540

            LAILAVRALDALLDYQDYPIPAAKRGAMGRRTLGIGVINFAYYLAKHGKRYSDGSANNLT

Sbjct  481  LAILAVRALDALLDYQDYPIPAAKRGAMGRRTLGIGVINFAYYLAKHGKRYSDGSANNLT  540

Query  541  HKTFEAIQYYLLKASNELAKEQGACPWFNETTYAKGILPIDTYKKDLDTIANEPLHYDWE  600

            HKTFEAIQYYLLKASNELAKEQGACPWFNETTYAKGILPIDTYKKDLDTIANEPLHYDWE

Sbjct  541  HKTFEAIQYYLLKASNELAKEQGACPWFNETTYAKGILPIDTYKKDLDTIANEPLHYDWE  600

Query  601  ALRESIKTHGLRNSTLSALMPSETSSQISNATNGIEPPRGYVSIKASKDGILRQVVPDYE  660

            ALRESIKTHGLRNSTLSALMPSETSSQISNATNGIEPPRGYVSIKASKDGILRQVVPDYE

Sbjct  601  ALRESIKTHGLRNSTLSALMPSETSSQISNATNGIEPPRGYVSIKASKDGILRQVVPDYE  660

Query  661  HLHDAYELLWEMPGNDGYLQLVGIMQKFIDQSISANTNYDPSRFPSGKVPMQQLLKDLLT  720

            HLHDAYELLWEMPGNDGYLQLVGIMQKFIDQSISANTNYDPSRFPSGKVPMQQLLKDLLT

Sbjct  661  HLHDAYELLWEMPGNDGYLQLVGIMQKFIDQSISANTNYDPSRFPSGKVPMQQLLKDLLT  720

Query  721  AYKFGVKTLYYQNTRDGAEDAQDDLVPSIQDDGCESGACKI  761

            AYKFGVKTLYYQNTRDGAEDAQDDLVPSIQDDGCESGACKI

Sbjct  721  AYKFGVKTLYYQNTRDGAEDAQDDLVPSIQDDGCESGACKI  761

С помощью программы GeneMark распознаны гены в последовательности ДНК.
GeneMark — программа статистического предсказания генов. Доступ к ней можно получить по ссылке http://opal.biology.gatech.edu/GeneMark/gmhmm2_prok.cgi.

Скопировала последовательность ДНК в поле Sequence Text. Включила опции Print GeneMark 2.4 predictions in addition to GeneMark.hmm predictions и Generate PDF graphics (screen). Запустила программу кнопкой Start GeneMark.hmm.
Использованы результаты работы GeneMark 2.4.

	GeneMark 2.4

	начало
	конец
	длина
	рамка

	101
	2386
	2286
	+2


Зеленым выделена запись, точно совпадающая с аннотированными генами.

Распределение кодирующего потенциала по ДНК (View PDF Graphical Output на странице с предсказаниями GeneMark):
[image: image3.png]o
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Изображение кодирующего потенциала для CDS, указанного в аннотации, выделено черной полоской.
Поиск эукариотических генов.
Дан фрагмент ДНК из генома человека, содержащий альтернативно сплайсируемый ген (human28.txt). Нужно найти две различные изоформы этого гена (неодинаковые выранивания двух белков с ДНК) и некодирующие экзоны используя программы GENSCAN, BlastX и Human Genome Browser (HGB).

С помощью программы GENSCAN выделены экзоны в последовательности ДНК и определен их тип.
GENSCAN — программа статистического распознавания генов, она предсказывает границы экзонов и интронов, промоторы, сайты полиаденилирования. Доступ к программе можно получить по ссылке http://genes.mit.edu/GENSCAN.html.

Скопировала последовательность ДНК в текстовое поле формы и нажмала кнопку Run GENSCAN. GENSCAN представляет результаты в виде таблицы экзонов.

	Экзоны, предсказанные GenScan для human28

	начало
	Конец
	тип

	113
	164
	начальный

	348
	454
	внутренний

	585
	780
	внутренний

	947
	1011
	внутренний

	1134
	1221
	внутренний

	1312
	1494
	внутренний

	1637
	1796
	внутренний

	1973
	2088
	внутренний

	2703
	2729
	внутренний

	2858
	2984
	внутренний

	3096
	3192
	конечный


Выделить экзоны в последовательности ДНК с помощью программы BlastX и сравнить предсказания программ GENSCAN и BlastX.
Программа BlastX производит поиск формального транслята входной последовательности в базе данных известных белков. Доступ к программе можно получить по ссылке:

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/Blast.cgi?CMD=Web&LAYOUT=TwoWindows&AUTO_FORMAT=Semiauto&ALIGNMENTS=50&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CLIENT=web&DATABASE=nr&DESCRIPTIONS=100&ENTREZ_QUERY=%28none%29&EXPECT=10&FILTER=L&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_TYPE=HTML&GENETIC_CODE=1&NCBI_GI=on&PAGE=Translations&PROGRAM=blastx&SERVICE=plain&SET_DEFAULTS.x=37&SET_DEFAULTS.y=5&SHOW_OVERVIEW=on&UNGAPPED_ALIGNMENT=no&END_OF_HTTPGET=Yes&SHOW_LINKOUT=yes&GET_SEQUENCE=yes
Скопировала последовательность ДНК человека в поле Search. Отключен фильтр фрагментов малой сложности (для этого в разделе Options/Choose filter сняла галочку напротив Low complexity).В разделе Format ограничила вывод выравниваний только белками позвоночных, для этого в выпадающем списке Limit results by entrez query/ or select from: заменила All organisms на Vertebrata.

Получена картинка с выравниваниями последовательности human28 с белками базы данных. Найдены 2 изоформы, различающиеся по числу экзонов. Одна из них порождена белком, принадлежащим не человеку.
В отчете для каждой изоформы приведите выравнивание и отдельную таблицу координат „экзонов“ на белке и ДНК:

	Название белка и организм
	>gi|59799504|gb|AAX07277.1| receptor for advanced glycosylation end-products deletion exon 

3 variant [Homo sapiens]

	
	координаты по белку
	координаты по ДНК

	<начало 1 экзона>
	1
	113

	<конец 1 экзона>
	18
	166

	
	
	

	<начало 2 экзона>
	18
	347

	<конец 2 экзона>
	53
	454

	
	
	

	
	58
	627

	
	104
	779

	
	
	

	
	106
	949

	
	127
	1014

	
	
	

	
	127
	1134

	
	156
	1221

	
	
	

	
	157
	1314

	
	216
	1493

	
	
	

	
	217
	1636

	
	260
	1767

	
	
	

	
	261
	1947

	
	316
	2108

	
	
	

	
	317
	2857

	
	358
	2952

	
	
	

	
	359
	3094

	
	390
	3189


>gi|59799504|gb|AAX07277.1| receptor for advanced glycosylation end-products deletion exon 

3 variant [Homo sapiens]

Length=390

 Score =  177 bits (450),  Expect = 5e-43

 Identities = 90/121 (74%), Positives = 91/121 (75%), Gaps = 30/121 (24%)

 Frame = +3

Query  1131  QVGTCVSEGSYPAGTLSWHLDGKPLVPNEKGES*GAPQAAFSLISLPHPPWDNLSYPPII  1310

             +VGTCVSEGSYPAGTLSWHLDGKPLVPNEKG                             

Sbjct  126   KVGTCVSEGSYPAGTLSWHLDGKPLVPNEKG-----------------------------  156

Query  1311  GVSVKEQTRRHPETGLFTLQSELMVTPARGGDPRPTFSCSFSPGLPRHRALRTAPIQPRV  1490

              VSVKEQTRRHPETGLFTLQSELMVTPARGGDPRPTFSCSFSPGLPRHRALRTAPIQPRV

Sbjct  157   -VSVKEQTRRHPETGLFTLQSELMVTPARGGDPRPTFSCSFSPGLPRHRALRTAPIQPRV  215

Query  1491  W  1493

             W

Sbjct  216   W  216

 Score =  129 bits (323),  Expect = 3e-28

 Identities = 74/111 (66%), Positives = 74/111 (66%), Gaps = 37/111 (33%)

 Frame = +1

Query  2857  GSVGGSGLGTLALALGILGGLGTAALLIGVILWQRRQRRGEER*VEKARPLRPRASRQQA  3036

             GSVGGSGLGTLALALGILGGLGTAALLIGVILWQRRQRRGEE                  

Sbjct  317   GSVGGSGLGTLALALGILGGLGTAALLIGVILWQRRQRRGEE------------------  358

Query  3037  KRGRGVERQRAAFPPIFLLRKAPENQEEEEERAELNQSEEPEAGESSTGGP  3189

                                RKAPENQEEEEERAELNQSEEPEAGESSTGGP

Sbjct  359   -------------------RKAPENQEEEEERAELNQSEEPEAGESSTGGP  390

 Score =  111 bits (277),  Expect = 5e-23

 Identities = 53/59 (89%), Positives = 55/59 (93%), Gaps = 4/59 (6%)

 Frame = +3

Query  606  WKVLSPQGGGPWDSVARVLPNGSLFLPAVGIQDEGIFRCQAMNRNGKETKSNYRVRVYR  782

            WK+    GGGPWDSVARVLPNGSLFLPAVGIQDEGIFRCQAMNRNGKETKSNYRVRVY+

Sbjct  51   WKL----GGGPWDSVARVLPNGSLFLPAVGIQDEGIFRCQAMNRNGKETKSNYRVRVYQ  105

 Score =  103 bits (257),  Expect = 1e-20

 Identities = 54/66 (81%), Positives = 54/66 (81%), Gaps = 2/66 (3%)

 Frame = +3

Query  1947  GVPLPLPPSPVLILPEIGPQDQGTYSCVATHSSHGPQESRAVSISII--GETSPQALQTL  2120

             GVPLPLPPSPVLILPEIGPQDQGTYSCVATHSSHGPQESRAVSISII  GE  P A    

Sbjct  261   GVPLPLPPSPVLILPEIGPQDQGTYSCVATHSSHGPQESRAVSISIIEPGEEGPTAGSVG  320

Query  2121  GLGCRT  2138

             G G  T

Sbjct  321   GSGLGT  326

 Score = 95.9 bits (237),  Expect = 2e-18

 Identities = 44/44 (100%), Positives = 44/44 (100%), Gaps = 0/44 (0%)

 Frame = +1

Query  1636  EPVPLEEVQLVVEPEGGAVAPGGTVTLTCEVPAQPSPQIHWMKD  1767

             EPVPLEEVQLVVEPEGGAVAPGGTVTLTCEVPAQPSPQIHWMKD

Sbjct  217   EPVPLEEVQLVVEPEGGAVAPGGTVTLTCEVPAQPSPQIHWMKD  260

 Score = 79.0 bits (193),  Expect = 3e-13

 Identities = 37/39 (94%), Positives = 37/39 (94%), Gaps = 0/39 (0%)

 Frame = +2

Query  347  GAVVGAQNITARIGEPLVLKCKGAPKKPPQRLEWKLVSG  463

            GAVVGAQNITARIGEPLVLKCKGAPKKPPQRLEWKL  G

Sbjct  18   GAVVGAQNITARIGEPLVLKCKGAPKKPPQRLEWKLGGG  56

 Score = 48.9 bits (115),  Expect = 3e-04

 Identities = 36/92 (39%), Positives = 45/92 (48%), Gaps = 14/92 (15%)

 Frame = +1

Query  781   VRIPGSSPRPPSYLRKSLQPQPWPMRA-----SDFHWPH--------FHTQSL-RTFTIT  918

             ++  G+  +PP  L   L   PW   A          P         F  Q++ R    T

Sbjct  36    LKCKGAPKKPPQRLEWKLGGGPWDSVARVLPNGSLFLPAVGIQDEGIFRCQAMNRNGKET  95

Query  919   ASDWIFPPSEIPGKPEIVDSASELTAGVPNKV  1014

              S++     +IPGKPEIVDSASELTAGVPNKV

Sbjct  96    KSNYRVRVYQIPGKPEIVDSASELTAGVPNKV  127

 Score = 40.8 bits (94),  Expect = 0.090

 Identities = 18/18 (100%), Positives = 18/18 (100%), Gaps = 0/18 (0%)

 Frame = +2

Query  113  MAAGTAVGAWVLVLSLWG  166

            MAAGTAVGAWVLVLSLWG

Sbjct  1    MAAGTAVGAWVLVLSLWG  18

	Название белка и организм
	>gi|34732703|gb|AAQ81297.1| RAGE [Canis familiaris]

	
	координаты по белку
	координаты по ДНК

	<начало 1 экзона>
	1
	368

	<конец 1 экзона>
	29
	457

	
	
	

	<начало 2 экзона>
	30
	585

	<конец 2 экзона>
	93
	779

	
	
	

	
	95
	949

	
	116
	1014


>gi|34732703|gb|AAQ81297.1| RAGE [Canis familiaris]

Length=119

 Score =  117 bits (294),  Expect = 6e-25

 Identities = 56/66 (84%), Positives = 61/66 (92%), Gaps = 1/66 (1%)

 Frame = +3

Query  585  NTGRTEAWKVLSPQGGGPWDSVARVLPNGSLFLPAVGIQDEGIFRCQAMNRNGKETKSNY  764

            NTGRTEAWKVLSPQGG PWDSVARVLPNGSL LPAVGIQDEG FRC+A +RNGKET+S Y

Sbjct  30   NTGRTEAWKVLSPQGG-PWDSVARVLPNGSLLLPAVGIQDEGTFRCRATSRNGKETRSTY  88

Query  765  RVRVYR  782

            +VRVY+

Sbjct  89   QVRVYQ  94

 Score = 60.8 bits (146),  Expect = 8e-08

 Identities = 34/72 (47%), Positives = 41/72 (56%), Gaps = 11/72 (15%)

 Frame = +2

Query  368  NITARIGEPLVLKCKGAPKKPPQRLEWKLVSGAPVAASQLPGRPAMIWIPVTLPHSPFPK  547

            NITARIG+PLVL C+GAPKKPPQ+LEWKL +G   A           W  ++    P+  

Sbjct  1    NITARIGKPLVLNCRGAPKKPPQQLEWKLNTGRTEA-----------WKVLSPQGGPWDS  49

Query  548  ALHCLGPASLLL  583

                L   SLLL

Sbjct  50   VARVLPNGSLLL  61

 Score = 41.2 bits (95),  Expect = 0.069

 Identities = 18/23 (78%), Positives = 21/23 (91%), Gaps = 0/23 (0%)

 Frame = +1

Query  946   EIPGKPEIVDSASELTAGVPNKV  1014

             +IPGKPEI++ ASEL AGVPNKV

Sbjct  94    QIPGKPEIINPASELMAGVPNKV  116

Красным цветом выделены экзоны, которые отсутствуют в другой изоформе.

Синим – те, что покрывают собой интрон, идентифицированный в другой изоформе, либо имеют альтернативный 5'- или 3'-конец.

Отличия каждой изоформы от предсказания GENSCAN.
	Экзоны, предсказанные GenScan для human28
	QQ

	начало
	Конец
	тип
	

	113
	164
	начальный
	0,96

	348
	454
	внутренний
	0,99

	585
	780
	внутренний
	0,99

	947
	1011
	внутренний
	0,92

	1134
	1221
	внутренний
	1

	1312
	1494
	внутренний
	0,98

	1637
	1796
	внутренний
	0,81

	1973
	2088
	внутренний
	0,71

	2703
	2729
	внутренний
	

	2858
	2984
	внутренний
	0,74

	3096
	3192
	конечный
	0,94


В BlastX-таблицах для 2 изоформ нет ни одного экзона, не пересекающегося ни с одним GENSCAN-экзоном.
Перекрытие QQ — мера близости двух систем отрезков, вычисляется как отношение длины пересечения к длине объединения отрезков из этих систем.
Зеленым цветом отмечены GENSCAN-экзоны хорошо совпадающие с каким-либо BlastX-экзоном (QQ>0.9).
Красным цветом выделены строки, соответствующие „лишним“ GENSCAN-экзонам (не пересекающиеся ни с одним из BlastX-экзонов в обеих изоформах).
	Название белка и организм
	>gi|59799504|gb|AAX07277.1| receptor for advanced glycosylation end-products deletion exon 

3 variant [Homo sapiens]

	
	координаты по белку
	координаты по ДНК

	<начало 1 экзона>
	1
	113

	<конец 1 экзона>
	18
	166

	
	
	

	<начало 2 экзона>
	18
	347

	<конец 2 экзона>
	53
	454

	
	
	

	
	58
	627

	
	104
	779

	
	
	

	
	106
	949

	
	127
	1014

	
	
	

	
	127
	1134

	
	156
	1221

	
	
	

	
	157
	1314

	
	216
	1493

	
	
	

	
	217
	1636

	
	260
	1767

	
	
	

	
	261
	1947

	
	316
	2108

	
	
	

	
	317
	2857

	
	358
	2952

	
	
	

	
	359
	3094

	
	390
	3189


	Название белка и организм
	>gi|34732703|gb|AAQ81297.1| RAGE [Canis familiaris]

	
	координаты по белку
	координаты по ДНК

	<начало 1 экзона>
	1
	368

	<конец 1 экзона>
	29
	457

	
	
	

	<начало 2 экзона>
	30
	585

	<конец 2 экзона>
	93
	779

	
	
	

	
	95
	949

	
	116
	1014


Найти данный мне ген в геноме человека, используя программу BLAT в Human Genome Browser. Выделить кодирующие и некодирующие экзоны.
База Human Genome Browser (HGB) (http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway) содержит гены, белки, мРНК, EST и другие объекты, картированные на геном человека (и не только). Браузер позволяет просмотреть разнообразную информацию, относящуюся к заданному фрагменту ДНК. Программа BLAT аналогично BLAST позволяет искать последовательности в геноме с учетом возможной фрагментированности генома. Доступ к программе Human BLAT Search можно получить по ссылке http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgBlat?command=start&org=Human&db=hg17
Последовательность ДНК поместила в текстовое поле формы и нажала кнопку Submit.
Получен список найденных фрагментов генома.Выберана та строку, которая имеет максимальное сходство с вашей последовательностью по SCORE (3353) и максимальную длину выравнивания.
Эта последовательность находится на обратной цепи геномной ДНК.

Геномные координаты – 32256723 – 32260079.
Найдена на 6 хромосоме.

OFFSET вычислен как <1+END(по хромосоме, перед столбцом SPAN)+QSIZE(query size, длина данной последовательности)–END(по данной последовательности, перед столбцом QSIZE)>.
Получилось 32260080.

Визуальный просмотр найденного фрагмента генома: по гиперссылке browser. Поставлен на pack переключатель Blat Sequence в группе Mapping and Sequencing Tracks, а также переключатели Human mRNAs и Spliced ESTs в группе mRNA and EST Tracks, остальные переключатели поставлены на hide.
[image: image2.png]UCSC Genome Browser on Human May 2004 Assembly
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around cursor. Click on left mini-buttons for track-specific options
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Use drop down controls below and press reffesh to alter racks displayed.
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Выравнивания с геномной ДНК данной мне последовательности, а также сплайсированные EST и мРНК из базы.

Найденные в Human Genome Browser экзоны оформите в виде таблицы:

	идентификатор мРНК – М91211

	начало экзона
	Конец экзона
	тип экзона

	105
	154
	кодирующий

	338
	444
	кодирующий

	575
	770
	кодирующий

	937
	1001
	кодирующий

	1124
	1211
	кодирующий

	1302
	1484
	кодирующий

	1627
	1757
	кодирующий

	1937
	2078
	кодирующий

	2693
	2719
	кодирующий

	2848
	2974
	кодирующий

	3086
	3357
	смешанный


Genomic chr6 (reverse strand):

gaaagatggg ggctggagag agggtgcagg ccccacctag ggcggaggcc  32260026

acagcaggga gaggggcaga cagagccagg accctggaag gaagcaggat  32259976

GGCtGCCGGA ACAGCAGTTG GAGCCTGGGT GCTGGTCCTC AGTCTGTGGG  32259926

gtgagccact ccctcaaccc cactgaccct ccctgcagaa agcactttaa  32259876

ccccacaccc cagtcgtcct agaacttttc ccagaacccg aggaagtgcc  32259826

tttcaaggtc cctcacccac cctgtccaaa ttttgttagc cctcattccc  32259776

ttcctacccc tctaccatgg tgctatctcc cagGGGCAGT AGTAGGTGCT  32259726

CAAAACATCA CAGCCCGGAT TGGCGAGCCA CTGGTGCTGA AGTGTAAGGG  32259676

GGCCCCCAAG AAACCACCCC AGCGGCTGGA ATGGAAACTG gtaagcgggg  32259626

ctcctgttgc agcctcccaa cttccaggga gaccagcaat gatttggatc  32259576

cccgtcactc tgcctcacag tcctttccca aaggccttgc actgtttagg  32259526

ccctgcttct ctgcttctag AACACAGGCC GGACAGAAGC TTGGAAGGTC  32259476

CTGTCTCCCC AGGGAGGAGG CCCCTGGGAC AGTGTGGCTC GTGTCCTTCC  32259426

CAACGGCTCC CTCTTCCTTC CGGCTGTCGG GATCCAGGAT GAGGGGATTT  32259376

TCCGGTGCca GGCAATGAAC AGGAATGGAA AGGAGACCAA GTCCAACTAC  32259326

CGAGTCCGTG TCTACCgtaa gaattccagg gtcttctcca aggcctccct  32259276

cttacctaag aaaaagcctt caaccccagc cttggcccat gagggcctct  32259226

gacttccact ggcctcattt ccacacacag agtttgagaa ccttcacaat  32259176

tacagcctct gactggattt ttcctccttc agAGATTCCT GGGAAGCCAG  32259126

AAATTGTAGA TTCTGCCTCT GAACTCACGG CTGGTGTTCC CAATAAGgta  32259076

gtggaagaaa gcaggagaag tagaaaacgg ccctgtgaac aggaggcgag  32259026

tgtgtgtggg tgtgggtgtg tggcatctct cattttcaaa ggattctgag  32258976

gtcaccactc tttccccagG TGGGGACATG TGTGTCAGAG GGAAGCTACC  32258926

CTGCAGGGAC TCTTAGCTGG CACTTGGATG GGAAGCCCCT GGTGCCTAAT  32258876

GAGAAGGgtg agtcctaagg tgccccccaa gctgccttct ccctgatctc  32258826

actcccacac ccaccctggg ataatttgtc ttatcctccc atcatagGAG  32258776

TATCTGTGAA GGAACAGACC AGGAGACACC CTGAGACAGG GCTCTTCACA  32258726

CTGCAGTCGG AGCTAATGGT GACCCCAGCC CGGGGAGGAG ATCCCCGTCC  32258676

CACCTTCTCC TGTAGCTTCA GCCCAGGCCT TCCCCGACAC CGGGCCTTGC  32258626

GCACAGCCCC CATCCAGCCC CGTGTCTGGG gtgagcatag gtggggaggg  32258576

ccccaagctc acgtgagcac gttctggaag tctgaccctt agggaaagag  32258526

ggagtcaagc ccatggccac tgggatcact cacaagtgta actctccacc  32258476

tcaaaaccct tccaactccc agAGCCTGTG CCTCTGGAGG AGGTCCAATT  32258426

GGTGGTGGAG CCAGAAGGTG GAGCAGTAGC TCCTGGTGGA ACCGTAACCC  32258376

TGACCTGTGA AGTCCCTGCC CAGCCCTCTC CTCAAATCCA CTGGATGAAG  32258326

GATgtgagtg acctggagag aggggctggg aggtagggtg aaccataact  32258276

agcaacaggg agggcagagg gctaacgagg gaaaggcagg ctaggagctg  32258226

aggaggaaga gagggtatct gaagatatgg agacaaaaag acaagggttt  32258176

tgaaatagtc tcctctcccc ttcccccacc agGGTGTGCC CTTGCCCCTT  32258126

CCCCCCAGCC CTGTGCTGAT CCTCCCTGAG ATAGGGCCTC AGGACCAGGG  32258076

AACCTACAGC TGTGTGGCCA CCCATTCCAG CCACGGGCCC CAGGAAAGCC  32258026

GTGCTGTCAG CATCAGCATC ATCGgtgaga cctctcccca agccctacag  32257976

accctgggac tagggtgcag gacagcacag gctctaattt cctgccccat  32257926

tctggcctta tccctaacag ccaccccacc tctccctcca tgcacccaca  32257876

cccaagcctc ccctgcccca cccaaattct gccaagagag cagccaagcc  32257826

tctcccttct tccctctgag ctaaaaaaag gaacagacgg ctgggcgcgg  32257776

tggctcacgc ctgtaatccc aacactttgg gaggctgagg cgggcagatc  32257726

acctgaggta gggagttcga gaccagcctg accaacatgg agaaacccca  32257676

tttctactaa aaatacaaaa ttagccaggc atggtggcac atgcctgtaa  32257626

tcccagctac ctgggaggcc agctacttga gaggctgagg caggagaatt  32257576

gcttgaaccc aggaggcata gattgcgatg agccaagatc gcaccattgc  32257526

atgccagcct gggcaacaaa agtgaaactc catctcaaaa aaaaaaagaa  32257476

agggaaagac tccactgggg ctcccactaa ataaccctct ctcaacccga  32257426

agtcttcctt tctgactgga tccaactttg tcttccagAA CCAGGCGAGG  32257376

AGGGGCCAAC TGCAGgtgag gggtttgata aagtcaggga agcagaagat  32257326

agcccccaac acatgtgact ggggggatgg tcaacaagaa aggaatggtg  32257276

agtggtggtg gctgtgctct caattttccc tgtctccgta cagGCTCTGT  32257226

GGGAGGATCA GGGCTGGGAA CTCTAGCCCT GGCCCTGGGG ATCCTGGGAG  32257176

GCCTGGGGAC AGCCGCCCTG CTCATTGGGG TCATCTTGTG GCAAAGGCGG  32257126

CAACGCCGAG GAGAGGAGAG gtgagtggag aaagccagac ccctcagacc  32257076

tagggcttcc aggcagcaag cgaagagggg tcggggggtg gaacgacaac  32257026

gtgccgcatt ccccccaatc tttctcctca gGAAGGCCCC AGAAAACCAG  32256976

GAGGAAGAGG AGGAGCGTGC AGAACTGAAT CAGTCGGAGG AACCTGAGGC  32256926

AGGCGAGAGT AGTACTGGAG GGCCTTGAGG GGCCCACAGA CAGATCCCAT  32256876

CCATCAGCTC CCTTTTCTTT TTCCCTTGAA CTGTTCTGGC CTCAGACCAA  32256826

CTCTCTCCTG TATAATCTCT CTCCTGTATA ACCCCACCTT GCCAAGCTTT  32256776

CTTCTACAAC CAGAGCCCCC CACAATGATG ATTAAACACC TGACACATCT  32256726

TGCtcttgtg tgtctgtgtg tgtgtatgag acacaacctc acccctatac  32256676

ccttgagggc cctgaaggaa agggactcac ccccatactt caccatacta  32256626

tac

На ней синим выделены кодирующие участки, красным — некодирующие, чёрным — интроны и участки генома за границей выравнивания. Экзоны могут быть полностью кодирующими, полностью некодирующими, а также смешанными — частично кодирующими и частично некодирующими (это экзоны, содержащие старт- и стоп-кодоны).

Нетранслируемый экзон – 3183 – 3356 в координатах данной мне последовательности.

Идентификатор порождающей мРНК – М91211.

Внутренних, не предсказанные BlastX, кодирующих экзонов не обнаружено.

Найденные экзоны выделены черным.
