            Поиск гомологов белка SODF_ECOLI в геномах родственных бактерий 
Задания
А) Требовалось посредством TBLASTN найти и описать ближайшего гомолога моего белка (SODF_ECOLI) в геноме Pasteurella multocida, а также найти гомологов сразу в 3 геномах:

в этом и в 2 других, также предоставленных. Затем – искать гомологов гена моего белка в этих 3 геномах программой BLASTN.
Б) Далее нужно было:

1) искать программой fasta34 гомологов гена моего белка в том геноме (из тех же трёх), где имеется его лучший гомолог и сравнить результаты с программой TBLASTN; 2)посмотреть, какое количество нуклеотидов надо заменить в выбранной последовательности из генома из 100-200 н., чтобы программа megablast нашла уже не исходный фрагмент;
Результаты
А) Исследование гомологов моего белка в геноме Pasteurella multocida программой TBLASTN
	AC
	AE006034

	Координаты выравнивания
	1 – 188    белок

826-227   ДНК генома

	Аннотирован ли CDS в записи EMBL
	Да

Обратное направление (185..829) нуклеотиды
AC   Q9CPN6

	E-value находки
	2e-35

	Другие гомологи с E-value<0,01
	Нет


После произведения поиска по 3 геномам E-value предыдущей находки увеличился 

до 8e-35.  Всего найдено 5 гомологов моего белка с E-value<0,01
Программой BLASTN был произведен поиск гомологов гена, кодирующего мой белок, в данных 3 геномах. Было найдено 25 похожих нуклеотидных последовательностей, из них E-value менее 0.01 имеют лишь 3:
                                                                                                                            Score    E

Sequences producing significant alignments:                                                    (bits) Value

embl|AE004852|AE004852 Pseudomonas aeruginosa PAO1, section 413 ...    66   1e-10

embl|AE004279|AE004279 Vibrio cholerae O1 biovar eltor str. N169...          64   4e-10

embl|AE004335|AE004335 Vibrio cholerae O1 biovar eltor str. N169...          40   0.006
.
Б) Поиск программой fasta34 гомологов моего белка в геноме Vibrio cholerae выдал 2 достоверных находки. Обе они совпадают с находками TBLASTN (границы выравнивания в первом случае практически совпадают (отличаются на несколько нуклеотидов), а во второром случае начала отличаются на полторы сотни нуклеотидов.)
Если заменить в произвольно мной выбранной последовательности из 151 нуклеотида всего 5, программа megablast уже не находит исходной последовательности. Дело в том, что размер ‘слова’ megablast – 28 нуклеотидов!
Исходный фрагмент:

acgttacaaggcgcactaaaagatgccatcgtgcgtgattttggctctgtggaagccttc
caagcagaatttgaaaaagcggcagcaacccgtttcggttcaggttgggcatggttagtc
ttacaagaaaacggtaaattagccgtcgtat
Измененный фрагмент:

acgttacaaggcgcactaaaagatgccgtcgtgcgtgattttggctctgtggaaggcttc
caagcagaatttgaaaaagcggcggcaacccgtttcggttcaggttgggcagggttagtc
ttacaagaaaacggtaaatgagccgtcgtat
