Отчет по работе «Поиск сигналов регуляции транскрипции в бактериальных последовательностях» студентки Попенко А. С.




Часть 1.

Задача заключается в том чтобы сравнить экспериментальные данные о сайтах в данных последовательностях с предсказаниями программ.

1. Была использована программа AlignACE 3.0, с параметрами:
Минимальная длина искомого слова – 16
Количество ожидаемых сайтов – 11 

Содержание GC-пар в искомых сайтах – 0,38

Полученный результат:
Input sequences: 
#0 codB 
#1 purE 
#2 pyrC 
#3 purR 
#4 cvpA 
#5 purM 
#6 guaB 
#7 glnB 
#8 purL 
#9 purA 
#10 folD 
#11 rpiA 

Motif 1 
AAAGCAATCGTTTTCGTGG 0 115 0 
AAGGAAAACGGTTGCGTGG 1 111 0 
AGCGGAAACGTTTTCCTTT 2 131 0 
AAGGTAAACGTTTGCCTTT 3 137 0 
AAAGAAAACGTTTGCGTAG 4 126 0 
AAAGAAGACTTGTGCCAGG 5 52 0 
AAAGCAAACGTTTGCGAGA 5 118 0 
AGCGTAACCGATTGCATCT 6 129 0 
GATGCAAACGATTTCAAGG 7 116 1 
GACGAAACCGTTTGCGTGG 8 106 0 
GAGGAAAACGATTGGCTGA 9 77 1 
GAAGCGACCTCTTGCGAAG 10 83 0 
** * ***** ******** 
MAP Score: 44.6652

2. Следующие задание – использование программы MEME.
Введенные параметры:

Сколько сайтов одного типа Вы рассчитываете найти в каждой последовательности – по одному в каждой последовательности

Минимальная длина искомого сайта – 16 

Максимальная длина искомого сайта – 16 

Количество различных типов сигналов, которые предполагается найти – 1 

Результат:
	purM
	+
	122
	AAAGCAGTCT CGCAAACGTTTGCTTT CCCTGTTAGA

	codB
	+
	119
	TATTTCCCCA CGAAAACGATTGCTTT TTATCTTCAG

	cvpA
	+
	130
	GAAATCCCTA  CGCAAACGTTTTCTTT TTCTGTTAGA

	purE
	+
	115
	TTCACAGCCA CGCAACCGTTTTCCTT GCTCCTTTC

	purR
	-
	139
	AAAATCGCAA GGTAAACGTTTGCCTT TACACACCTT

	purL
	-
	108
	GATGCGCTGA CGAAACCGTTTGCGTG GAAATAAAAT

	pyrC
	-
	133
	AAAGGATAAG CGGAAACGTTTTCCTT TGCACGAAAA

	guaB
	-
	131
	TTATACAGAG CGTAACCGATTGCATC TACCCCTTTT

	purA
	+
	80
	TACATGTTGA GGAAAACGATTGGCTG AACAAAAAAC

	glnB
	-
	117
	ATTCATTCCT TGAAATCGTTTGCATC CAGCTCGTGT

	rpiA
	+
	74
	ATTTGCGGGG CGAAAGGGGATGCCTG CCATTGCGCG

	folD
	+
	87
	GCCTCACCTT CGCAAGAGGTCGCTTC ACGCGATAAA


Абсолютно тоже самое, если установить опцию «Сколько сайтов одного типа Вы рассчитываете найти в каждой последовательности» установить «найти в каждой последовательности по одному сайту или вообще не найти в ней сайтов». Видимо хотя бы по одному сайту имеется в каждой последовательности.
3. На основе этих предсказаний а также экспериментальных работ, была получена следующая схема сайтов:

Синий шрифт – экспериментально найденные сайты.
Полужирный курсив – предсказания программы MENE.

Подчеркивание – предсказания программы AlignAce.
>codB

catgctcagatgcctgatgcgacgctgacgcgtcttatcaggcctacccactgtttttacaccgataatttttcccccacctttttgcactcattcatataaaaaatatatttccccacgaaaacgattgctttttatcttcagatgaatagaatgcggcggattttttgggtttcaaacagcaaaaagggggaatttcg

>purE

tggtactgggtgcctggcatacggaaggttcaatggtgaaagtcacggcggatgacgttgagctgattcattttccgttttaaaaaacccgcaactttgctgatttcacagccacgcaaccgttttccttgctctctttccgtgctattctctgtgccctctaaagccgagagttgtgcaccacaggagttttaagacgc

>pyrC

gcgaagatggcagccagggcgaagcaatggcgaaaaaactggcgaaaggcattgaagtgaagccaggcgaaattgtcattccatttactgattaatcacgagggcgcattcgcgccctttatttttcgtgcaaaggaaaacgtttccgcttatcctttgtgtccggcaaaaacatcccttcagccggagcatagagatta

>purR

ttaccacttccccttttcgtcaagatcggccaaaattccacgcttacactatttgcgtactggccattgaccccttcctgacgctccgtgtcgtttttccggcgtaccgcaacacttttgttgtgcgtaaggtgtgtaaaggcaaacgtttaccttgcgattttgcaggagctgaagttagggtctggagtgaaatggaa

>cvpA

cgtaggtcggataaggcgtttacgccgcatccgacacgcattgcccgatgccgcaaaggcataaaaagtcgatggcgttgaatattttttcagcgccatttttattgatgcgcgggaaggaaatccctacgcaaacgttttctttttctgttagaatgcgccccgaacaggatgacagggcgtaaaatcgtgggacacat

>purM

atattcagatggttatgaaagaagattattccatccgaaaactaacctttaccctggcacaagtcttctttcgccgcgcgcctggggaaaagacgtgcaaaaaggttgtgtaaagcagtctcgcaaacgtttgctttccctgttagaattgcgccgaattttatttttctaccgcaagtaacgcgtggggacccaagcag

>guaB

actaacggtaaaaattgcaggggattgagaaggtaacatgtgagcgagatcaaattctaaatcagcaggttattcagtcgatagtaacccgcccttcggggatagcaagcattttttgcaaaaaggggtagatgcaatcggttacgctctgtataatgccgcggcaatatttattaaccactctggtcgagatattgccc

>glnB

aactcaactatttgcgtaagctgctgcaaatcaccaaaggcaacgtcacccacgcggcgagaatggcggggcgcaaccggacagaattttataaactgctttcccgacacgagctggatgcaaacgatttcaaggaatgaattggcgttatgtgttacgtttagcagatcaaaagacaggcgaccttttcaaggaatagc

>purL

aggtttactcataaatgagcggcattttgcgtaaacctgcgccagatggcaacttattacagccattggcggcacgcgttgctaattcacgatggtgattttatttccacgcaaacggtttcgtcagcgcatcagattctttataatgacgcccgtttcccccccttgggtacaccgaaagcttagaagacgagagactt

>purA

accaatttgcccgataatattttacgtcgttttggcggtggacttgtggttgcgggcgttgtggtctactacatgttgaggaaaacgattggctgaacaaaaaacagactgatcgaggtcatttttgagtgcaaaaagtgctgtaactctgaaaaagcgatggtagaatccatttttaagcaaacggtgattttgaaaaa

>folD

caaggaaataaatcagttccagatttacaacgccatcatggacgaaaaatgaagctttcagtctcagcgacggtgcgcctcaccttcgcaagaggtcgcttcacgcgataaatctgaaacgaaacctgacagcgcgccccgcttctgacaaaataggcgcatccccttcgatctacgtaacagatggaatcctctctctg

>rpiA

gaacggtgaactggtgcgcctgtttgcaccgtggagcggcatacccagaccgttgtatgctttatttgcggggcgaaaggggatgcctgccattgcgcgatattttatggatgagttaaccacgcggcttgccaacggggtctgaatcgctttttttgtatataatgcgtgtgaaatttcataccacaggcgaaacgatc

В большинстве случаев довольно хорошее совпадение, более 8 нуклеотидов, однако экспериментально не были найдены сайты у последовательностей folD и rpiA и второй сайт у purM,  а экспериментальные данные о сайтах последовательности purA сильно отличаются от предсказаний.






Часть 2.

1.В этой части задания нужно было найти сайты связывания мышечно-специфичных факторов транскрипции(AP2, GATA1, MEF1, MEF2, MYOD, SRF, TEF, TEF1)  в данных последовательностях с помощью программы rVISTA. 
При подаче на запрос файлов В3, были найдены сайты только 4 фактора: AP2, GATA1, MEF2, MYOD
sequence1 Human:1-533 (+)

>sequence2 Mouse:1-470 (+)

                         AP2
000000001  CAACTGCCATTCCCCGTCGCTGAGCCCCATGGCGCAGTCTGAAGAAGACAAAAAGAGCAA  000000060

>>>>>>>>>  || |||||| ||||| || ||||||||||||| |   ||| |||| ||||||| |||  |  <<<<<<<<<

000000001  CAGCTGCCACTCCCCATCACTGAGCCCCATGGTGGCTTCTAAAGAGGACAAAAGGAGAGA  000000060

              AP2                                        AP2
000000061  GTATGGGCTCACTGGGTGTCCTGGCCCCAACAGCTGGGGTTTGAGGCTGCCTGGTCCCAA  000000120

>>>>>>>>>  || ||||||  |||                |||||| | ||||||||  ||||||||  |  <<<<<<<<<

000000061  GTGTGGGCTGGCTG---------------TCAGCTGAGATTTGAGGCCACCTGGTCCTGA  000000105

                           AP2
000000121  GGGCGTTTTTATACCTTCTGGGATGCT----TGACAAAGATCGCTCAATGGCTCGCTGTC  000000176

>>>>>>>>>   || | ||||||||||||   ||||||    || | | |||| ||   ||         |  <<<<<<<<<

000000106  AGG-GCTTTTATACCTTCCCAGATGCTAGTCTGGCCAGGATCACTGGGTG---------C  000000155

                                                   AP2      GATA1
000000177  CCCCTCCCCTGCCCTCCTTCACTTTCTCTCTCTCATCCAGGGAGGGTCTAATCTTTTCCT  000000236

>>>>>>>>>  | | | ||||    |||| |       |||   | |||||   ||||||||||| | |||  <<<<<<<<<

000000156  CACATGCCCT----TCCTGCTACCGTGCTCAACCCTCCAG---GGGTCTAATCTCTGCCT  000000208

                    AP2    MYOD      MEF2     MYOD      AP2 

000000237  TTCTCTAGCCCTCACATGGGAAGCTATTTTAGGGCAGGTGCCATTGTGGCGAGGCAGGAC  000000296

>>>>>>>>>  |||||| ||||||||||||| ||||||||| ||||| |||||||||||| |||  |||||  <<<<<<<<<

000000209  TTCTCTGGCCCTCACATGGGCAGCTATTTTGGGGCAAGTGCCATTGTGG-GAGCTAGGAC  000000267

                        AP2

000000297  AGCTCAGGCCAC-AGGGGGTGGGGTGGTTGTGCGTGTGGAAAGAAGGGGAGGAGGTTGGG  000000355

>>>>>>>>>  ||||  || ||  ||||||||||| ||                  ||| || ||   ||   <<<<<<<<<

000000268  AGCTTGGGGCAGTAGGGGGTGGGGAGG------------------GGGAAGCAGCCAGGT  000000309

                                    AP2                AP2

000000356  CACTGTCTGGACTCTCATA-GCCGACAGAAAGGGCACCACAGAAGCCGACGCCAGCAGCC  000000414

>>>>>>>>>  |||||||||||||  || | ||| ||||||||||||||   ||||||   |||||||| |  <<<<<<<<<

000000310  CACTGTCTGGACTTGCACAAGCCCACAGAAAGGGCACC---GAAGCCACTGCCAGCAG-C  000000365

                   AP2                        AP2        MEF2    

000000415  TGAAACCCAACGCTCCCTGCGGTCAGCCCTCCCAAGAGGACCTGTCATGTTTCTAAGCTT  000000474

>>>>>>>>>  ||||||||||  |||||  | ||| ||   ||||   |||| ||||||||||||||||||  <<<<<<<<<

000000366  TGAAACCCAATTCTCCC-CCTGTCTGCTGCCCCACAGGGACTTGTCATGTTTCTAAGCTT  000000424

000000475  GGCCACCAGGTGCCCCGGCTGGCCCCAGGACAGTCCTGGCCATTCGCAACCTCTCACGC  000000533

>>>>>>>>>  || |||   |    |  |||| ||||  ||           | || |  ||||||||    <<<<<<<<<

0425 GGGCAC--AGGCATCTTGCTGACCCCTAGA-----------AGTCTCCTCCTCTCACTT  000000470
Статистика:

Длина последовательности – 538 нуклеотидов

Всего сайтов – 15

В среднем на сколько нуклеотидов приходиться 1 сайт – 36 (35,87)

Если использовать все 407 факторов, то – 1 (0,7)
При подаче на запрос файлов В3, были найдены сайты только 3 фактора: AP2, SRF, GATA1.
>sequence1 Human:1-1000 (+)

>sequence2 Mouse:47-991 (+)

                                                     AP2
000000001  GCCTCCTCAGGTACCCCCTGCCC----CCCACAGCTCCTCTCCTGTGCCTTGTTTCCCAG  000000056

>>>>>>>>>  | |||||||||| ||     |||    |||| | | |||||||||| ||||| |||| ||  <<<<<<<<<

000000047  GTCTCCTCAGGTGCCTGGCTCCCAGTCCCCAGAACGCCTCTCCTGTACCTTGCTTCCTAG  000000106

                                                         AP2   
000000057  C-----CATGCGTTCTCCTCTATAAATACCCGCTCTGGTATTTGGGGTTGGCAGCTGTTG  000000111

>>>>>>>>>  |     | | | |||||||||||||||||| |||||||||||| |  |||||||||||||  <<<<<<<<<

000000107  CTGGGCCTTTCCTTCTCCTCTATAAATACCAGCTCTGGTATTTCGCCTTGGCAGCTGTTG  000000166

                                           AP2                      AP2  
000000112  CTGCCAGGGAGATGGTTGGGTTGACATGCGGCTCCTGACAAAACACAAACCCCTGGTGTG  000000171

>>>>>>>>>  |||| ||||||| || ||| |||||||||  ||||||||||||||||||||| |||||||  <<<<<<<<<

000000167  CTGCTAGGGAGACGGCTGGCTTGACATGCATCTCCTGACAAAACACAAACCCGTGGTGTG  000000226

                                                       AP2          
000000172  TGTGGGCGTGGGTGGTGTGAGTAGGGGGATGAATCAGGGAGGGGGCGGGGGACCCAGGGG  000000231

>>>>>>>>>   ||||| ||||| |||||||||||||||||||||||| ||||||||| ||||  ||||||  <<<<<<<<<

000000227  AGTGGGTGTGGGCGGTGTGAGTAGGGGGATGAATCAGAGAGGGGGCGAGGGAGACAGGGG  000000286

                                   AP2            
000000232  -GCAGGAGCCACACAAAGTCTGTGCGGGGGTGGGAGCGCACATAGCAATTGGAAACTGAA  000000290

>>>>>>>>>   ||||||| ||  ||||| |  |||||||||| ||   |||   ||| |||||||| |    <<<<<<<<<

000000287  CGCAGGAGTCAGGCAAAGGCGATGCGGGGGTGCGACTACAC---GCAGTTGGAAACAG--  000000341

000000291  AGCTTATCAGACCCTTTCTGGAAATCAGCCCACTGTTTATAAACTTGAGGCCCCACCCTC  000000350

>>>>>>>>>     |  |||||    |||||||||  | |   |||  |||||||||||              <<<<<<<<<

000000342  ---TCGTCAGA-AGATTCTGGAAACTATCTTGCTGGCTATAAACTTGA------------  000000385

                                                          AP2
000000351  GACAGTACCGGGGAGGAAGAGGGCCTGCACTAGTCCAGAGGGAAACTGAGGCTCAGGGCT  000000410

>>>>>>>>>            |||| | ||| ||||  || |  |||  |||||||||||||||||| | |  <<<<<<<<<

000000386  ----------GGGAAGCAGAAGGCCAACATTCCTCCCAAGGGAAACTGAGGCTCAGAGTT  000000435

000000411  AGCTCGCCCATA-----GACATACATGGCAGGCAGGCTTTGGCCAGGATCCCTCCGCCTG  000000465

>>>>>>>>>  |   | |   ||     || || ||||        ||   ||||||| || |||   |||  <<<<<<<<<

000000436  AAAACCCAGGTATCAGTGATATGCATG-------TGCCCCGGCCAGGGTCACTC--TCTG  000000486

000000466  CCAGGCGTCTCCCTGCCCTCCCTTCCTGCCTAGAGACCCCC--------ACCCTCAAG-C  000000516

>>>>>>>>>   |   |   | ||| |||| |   ||| ||||||||| |          |   |  || |  <<<<<<<<<

000000487  ACTAACCGGTACCTACCCTACAGGCCTACCTAGAGACTCTTTTGAAAGGATGGTAGAGAC  000000546

000000517  CTGGCTGGTCTTTGCCTGAGACCC----AAACCTCTTCGACTTCAAGAGAATATTTAGGA  000000572

>>>>>>>>>  ||| | || |||||||      |     |||||||  |   ||| ||  ||  | |  ||  <<<<<<<<<

000000547  CTGTCCGGGCTTTGCCCACAGTCGTTGGAAACCTCAGCATTTTCTAGGCAACTTGTGCGA  000000606

000000573  ACAAGGTGGTTTAGGG--CCTTTCCTGGGAACAGGCCTTGACCCTTTAAGAAATGACCCA  000000630

>>>>>>>>>  | ||     ||  |||  ||||              ||||  | ||     ||| ||| |  <<<<<<<<<

000000607  ATAAAACACTTCGGGGGTCCTT--------------CTTGTTCATT---CCAATAACCTA  000000649

000000631  AAGTCTCTCCTTGACCAAAAAGGGGACCCTCAAACTAAAGGGAAGCCTCTCTTCTGCTGT  000000690

>>>>>>>>>  ||  ||||||| |   ||||  |||  |||||||| ||| | ||  ||||   | ||| |  <<<<<<<<<

000000650  AAACCTCTCCTCGGAGAAAATAGGGGGCCTCAAAC-AAACGAAATTCTCTAGCCCGCTTT  000000708

000000691  CTCCCCTGACCCCACTCCCCCCCACCCCAGGACGAGG-AGATAACCA---GGGCTGAAAG  000000746

>>>>>>>>>                          ||||||||  ||| ||  | |||   ||    ||||  <<<<<<<<<

000000709  ------------------------CCCCAGGATAAGGCAGGCATCCAAATGGAAAAAAAG  000000744

                   AP2   
000000747  AGGCCCGCCTGGGGGCTGCAGACATGCTTGCTGCCTGCCCTGGCGAAGGATTGGCAGGCT  000000806

>>>>>>>>>   |||| ||| |||| || | | ||     ||| | |||||||   ||      ||||||   <<<<<<<<<

000000745  GGGCCGGCCGGGGGTCTCCTGTCA-----GCTCCTTGCCCTGTGAAA--CCCAGCAGGCC  000000797

                                                              AP2
000000807  TGCCCGTCACAGGACCCCCGCTGGCTGACTCAGGGGCGCAGGCCTCTTGCGGGGGAGCTG  000000866

>>>>>>>>>  |||| |||    | || |    ||||| | ||||||||||||||||||||||||||||||  <<<<<<<<<

000000798  TGCCTGTCTTCTGTCCTCTTGGGGCTGTC-CAGGGGCGCAGGCCTCTTGCGGGGGAGCTG  000000856

                                     SRF               AP2
000000867  GCCTCCCCGCCCCCACGGCCACGGGCCGCCCTTTCCTGGCAGGACAGCGGGATCTTGCAG  000000926

>>>>>>>>>  |||||||||||||| || |   || |  || |||||||||||||||| |||||| |||||  <<<<<<<<<

000000857  GCCTCCCCGCCCCCTCGCCTGTGGCCGCCCTTTTCCTGGCAGGACAGAGGGATCCTGCAG  000000916

                                                 GATA1            AP2
000000927  CTGTCAGGGGAGGGGAGGCGGGGGCTGATGTCAGGAGGGATACAAATAGTGCCGACGGCT  000000986

>>>>>>>>>  ||||||||||||||| | |||||| |||||||||||||| |||||||||||| ||| |||  <<<<<<<<<

000000917  CTGTCAGGGGAGGGGCGCCGGGGGGTGATGTCAGGAGGGCTACAAATAGTGCAGACAGCT  000000976

000000987  G-GGGGCCCTGTCTC  0000001000

>>>>>>>>>    ||||| | ||| |  <<<<<<<<<

000000977  AAGGGGCTCCGTCAC  000000991

Статистика:
Длина выравнивания – 1018 нуклеотидов

Количество сайтов – 13 

В среднем 1 сайт приходится на 78 (78,3) нуклеотидов.

Если использовать все 407 факторов, то – 2 (1,56).
