                                              Аннотация участка AALC01000110 генома Yersinia bercovieri
Задание

    Требовалось найти все ORF данного участка и количество их гомологов среди Enterobacteriales, а также изобразить схематично положение предполагаемых генов во фрагменте.
ход работы

   Из файла,  содержащего неаннотированные фрагменты генома этой бактерии был извлечен исследуемый фрагмент командой 

seqret yb.fasta:AALC01000110 –sask

   Далее из этог фрагмента были извлечены открытые рамки считывания длиной не менее 240 нуклеотидов командой
getorf -sequence myfragm.fasta:AALC01000110 -outseq fasta::orf.fasta -table 11 -find 1 -minsize 240
программа getorf пакета EMBOSS была найдена при помощи программы wossname того же пакета.

   Создан файл с последовательностями белков Enterobacteriales:
seqret sw-org:Enterobacteriales

   Были созданы индексные файлы BLAST для всех последовательностей SwissProt из бактерий таксона Enterobacteriales командой
formatdb -i enterobact.fasta -p T -d ent
Работа производилась в putty, использовались программы пакета EMBOSS.

   Ниже приведен скрипт, которым получен результат о числе гомологов каждого ORF'а (ORF’ы были извлечены из orf.fasta, созданного ранее программой getorf, программой grep).

seqret orf.fasta:AALC01000110_1 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" > 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_2 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_3 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_4 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_5 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_6 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_7 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_8 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_9 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_10 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_11 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt

seqret orf.fasta:AALC01000110_12 -outseq stdout|blastall -p blastp -d ybe -e 0.01 | grep -c ">" >> 1.txt
результаты
	Название ORF
	Начало
	конец
	направление
	Число сходных последовательностей в Enterobacteriales

	AALC01000110_1
	312
	1622
	прямое
	13

	AALC01000110_2
	1973
	2395
	прямое
	2

	AALC01000110_3
	3294
	3539
	прямое
	0

	AALC01000110_4
	2414
	4000
	прямое
	15

	AALC01000110_5
	3988
	3734
	обратное
	0

	AALC01000110_6
	3311
	3060
	обратное
	0

	AALC01000110_7
	3295
	2807
	обратное
	0

	AALC01000110_8
	2561
	2322
	обратное
	0

	AALC01000110_9
	2377
	2033
	обратное
	0

	AALC01000110_10
	1548
	1294
	обратное
	0

	AALC01000110_11
	1445
	1050
	обратное
	0

	AALC01000110_12
	914
	645
	обратное
	0


Схематическое изображение предполагаемых генов на данном участке генома:

312------(1622  1973-------(2395    2414--------------------------(4000   

