Задание 1
Сервис FATCAT
Сравниваемые объекты: 
· цепь A записи 1opk, длина 449 а.к., название белка: Proto-oncogene tyrosine-protein kinase ABL1 (прото-онкоген тирозин-киназа ABL1)
· цепь A записи 1k9a, длина 439 а.к., название белка: Carboxyl-terminal Src kinase (карбоксил-терминальная киназа Src)
О кластерах плюс-блоков:
a. Число кластеров: 3.
b. Суммарная длина обоснованного выравнивания: 417; процент от длины меньшей последовательности: 92,6 %.
c. Кластеры: 
0 -  положение: [1, 59],  в 1opk  [83, 140], в 1k9a [12, 70];  плюс-блоков: 2; позиций обоснованного выравнивания: 58; Identity: 14 (24,14%), Similarity: 23 (39,66%);  rmsd: 1.38.
1 -  положение: [66, 166],  в 1opk  [141, 241], в 1k9a [77, 176];  плюс-блоков: 2; позиций обоснованного выравнивания: 100; Identity: 41 (41%), Similarity: 51 (51%);  rmsd: 1.89.

2 -  положение: [176, 448],  в 1opk  [251, 522], в 1k9a [185, 450];  плюс-блоков: 6; позиций обоснованного выравнивания: 259; Identity: 113 (43,63%), Similarity: 152 (58,69%);  rmsd: 1.30.
Заключение:

a. Мы можем доверять полученному выравниванию, так как значение rmsd для каждого кластера плюс-блоков хорошее (даже не превышает 2).

Имелось одно подозрение на ошибку: один плюс блок в третьем кластере состоял всего из одной а.к.(позиция 348) и а.к. из последовательности записи 1k9a была окружена блоками гэпов. Обнаружилось, что весь блок гэпов справа соответствует а.к. (номера 341-346 в PDB 1k9a), пропущенным при расшифровке структуры. 

b. Соответствие кластеров плюс-блоков доменным структурам, которые предоставляет сервис pDomains:
для записи 1opk нет ни одного близкого соответствия,
для записи 1k9a неплохим оказался метод SCOP в pDomains (домен SCOP ( кластер)

· 6 – 76 ( 12 – 70

· 77 – 177 ( 77 – 176
· 178 – 450 ( 185 – 450


При визуальной оценке раскрашенной полученной структуры (в которой изменена цепь записи 1k9a) можно сказать, что имеется довольно хорошее соответствие

c. Обнаруженная изменчивость конформации, возможно, вызвана тем, что разные структуры были закристаллизованы по-разному, так как наиболее заметное отличие в структурах – это положение второго кластера (покрашен синим и голубым). Довольно протяженные окружающие его части цепи (в обеих структурах) не имеют четкой вторичной структуры, поэтому выглядит вероятным, что при различной кристаллизации их подвижность обеспечила разное положение кластера. Трудно понять, какая структура правильная.

Файлы: 

· darkhan_fatcat.msf - выравнивание
· darkhan_fatcat.pdb – совмещенные структуры
· darkhan_fatcat.pml – скрипт для представления совмещенных структур (скрипт сам загружает файл структур)

· darkhan_1k9a.pml – скрипт для представления структуры 1k9a с раскраской по кластерам (не стал оставлять сам файл со структурой, он довольно тяжелый, скрипт загружает файл с именем 1k9a.pdb)
Задание 2

Выравнивание выполнено на сервисе ALADYN для тех же структур.
Длина выравнивания 248.
RMSD: 2.2 Ангстрем.
Вместо выравнивания программа выдала таблицу с соответствующими друг другу а.к. в разных структурах. Таблица одна, а значит либо это один кластер плюс-блоков, либо программа в принципе не определяет такие кластеры.

А.к. в 1opk: 252 - 271, 273 - 290, 296 - 324, 328 – 407, 419 – 519.
А.к. в 1k9a: 186 - 223, 226 - 254, 260 - 339, 347 – 447.
Данные значения очень близки значениям в третьем кластере из первого задания. Результат очень плохой, так как вместо гибкого выравнивания мы получили жесткое.
Файлы: 
· darkhan_aladyn.aln – «выравнивание»
· darkhan_aladyn_1opkA.pdb 
· darkhan_aladyn_1k9aA.pdb

· darkhan_aladyn.pml – скрипт для представления структур с раскраской по выравниванию
Задание 3

Сервис FATCAT
Два варианта структур димеризационного домена белка NF-kappa-b из файлов 1u42 и 1u36.
Описание результата выравнивания:

Выделено 2 кластера плюс-блоков с хорошими значениями rmsd: 1.24 и 0.40. В обоснованном выравнивании длиной 99 а.к. (при общей длине выравнивания 100) идентичны 97 а.к. Одна а.к., находящаяся между кластерами, так же одинакова в обеих цепях. Структуры в крайней степени родственны.
Объяснение:

При нахождении любой из структур на сайте RCSB в первую очередь предлагается ссылка на статью в PubMed и ее Abstract. Откуда можно узнать, что авторы статьи делали точечные мутации в данном домене и расшифровывали пространственные структуры цепей. В одной из структур два домена оказались переплетены. Это структура 1u42 (очевидно из представленного скрипта). Значит вторая структура соответствует изначальной (т.е. той, которая без мутаций). Нестандартная структура получена путем направленного эволюционного эксперимента (по словам авторов), то есть данную изменчивость следует отнести к эволюционной.
Файлы: 
· darkhan_same.aln - выравнивание
· darkhan_same.pdb – совмещение структур
· darkhan_same.pml – скрипт, представляющий совмещение
· darkhan_1u42.pml - скрипт, представляющий 1u42 с асимметрической единицей
· darkhan_1u42.pdb

· darkhan_1u36.pml – скрипт, представляющий 1u36 с асимметрическими единицами
· darkhan_1u36.pdb
