Задание 1

Был произведен поиск в Pfam и найдено одно семейство PBP_like_2. 
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Sequence search results
‘Show the detailed description of thi

results page.

We found 1 Pfam-A match to your search sequence (all significant). You did not choose to search for Pfam-8 matches.

Show the search options and sequence that you submitted.

Return to the search form to look for Pfam domains on a new sequence.
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Comments or quastions on the site? Send = mal to pfam-help@ebi.ac.uk.
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Сохранен seed выравнивания семейства.
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Download options

We make all of our alignments available in Stockholm format. You can download them here as raw, plain text files or as qzipe-compressed files.
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You can also download a FASTA format file containing the full-length sequences for all sequences in the full alignment.
ks

External

‘and then search databases for remote homologs using HMMERS.

Use seed alignment with MyHits.

MyHits provides a collection of tools to handle multiple sequence alignments. For example, one can refine a seed alignment (sequence adition or removal, re-alignment or manual edition)

Comments or quastions on the site? Send = mal to pfam-help@ebi.ac.uk.
European Molecular Biology Laboratory





Задание 2
Была использована программа cons на сервере http://emboss.bioinformatics.nl/, был сохранен консенсус, а также был выбран блок 289-292 в полученном выравнивании.

Для блока 289-292 был построен LOGO

Консенсусная послдеовательность: 
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Задание 4
Сильный патерн: F-[LIAV]-[DEN]-[FW]-[FL]
[3852 hits (by 1 pattern) on 3817 sequences]
Нашлись последовательности из Rhodobacter.
Поскольку данный паттерн нашел только гомологичные последовательности, паттерн является сильным.

Слабый патерн: F-[LIAV]-X-[FWY]-[FLIMV]

 [12658 hits (by 1 pattern) on 10000 sequences]

Среди находок есть не только находки из первого выравниваия, но например mouse, human, Eshericia coli.
Оба паттерна находят все последовательности из исходного выравнивания
