Дано: 

1. Идентификационный номер (AC) “исходного белка” из Escherichia coli в банке данных SwissProt: sw:p12295

2. Название “дополнительного генома” бактерии: salty
I. Сравнение аминокислотного и нуклеотидного выравниваний
	
	Аминокислотные последовательности
	нуклеотидные

последовательности

	идентификационные номера (AC)
	P12295
	P67073
	J03725
	AE008820

	ID аминокислотных последовательностей
	UNG_ECOLI
	UNG_SALTY
	
	

	координаты генов в нуклеотидных

последовательностях


	
	
	533..1222
	6413..7102


 Перейти на страницу с выравниваниями 
Выравнивание аминокислотной  последовательности:
Число остатков и Identity 207/228 (90.8%)
UNG_ECOLI          1 ANELTWHDVLAEEKQQPYFLNTLQTVASERQSGVTIYPPQKDVFNAFRFT     50

                     |.|||||||||:|||||||:|||.|||.|||||:|:||||||||||||||

UNG_SALTY          1 ATELTWHDVLADEKQQPYFINTLHTVAGERQSGITVYPPQKDVFNAFRFT     50

UNG_ECOLI         51 ELGDVKVVILGQDPYHGPGQAHGLAFSVRPGIAIPPSLLNMYKELENTIP    100

                     |||||||||||||||||||||||||||||||||.||||:|||||||.:||

UNG_SALTY         51 ELGDVKVVILGQDPYHGPGQAHGLAFSVRPGIAPPPSLVNMYKELEASIP    100

UNG_ECOLI        101 GFTRPNHGYLESWARQGVLLLNTVLTVRAGQAHSHASLGWETFTDKVISL    150

                     ||.||.||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

UNG_SALTY        101 GFVRPAHGYLESWARQGVLLLNTVLTVRAGQAHSHASLGWETFTDKVISL    150

UNG_ECOLI        151 INQHREGVVFLLWGSHAQKKGAIIDKQRHHVLKAPHPSPLSAHRGFFGCN    200

                     |||||||||||||||||||||||||.||||:|||||||||||||||||||

UNG_SALTY        151 INQHREGVVFLLWGSHAQKKGAIIDPQRHHILKAPHPSPLSAHRGFFGCN    200

UNG_ECOLI        201 HFVLANQWLEQRGETPIDWMPVLPAESE    228

                     ||.|.||||||.||..|||.||||||||

UNG_SALTY        201 HFALTNQWLEQHGEKTIDWTPVLPAESE    228

Выравнивание нуклеотидной последовательности:
Число остатков и Identity 557/693 (80.4%)
AE008820_14        1 atggcgactgagttaacctggcacgatgtgctggctgatgagaaacagca     50

                     |||||.|..||.|||||||||||.||.|||||||||||.|||||.|||||

ECUNG01            1 atggctaacgaattaacctggcatgacgtgctggctgaagagaagcagca     50

AE008820_14       51 accttactttatcaatacgcttcacactgttgctggcgagcgtcagtcgg    100

                     |||.||.|||.|.|||||.|||||.||.||.||..|||||||.|||||.|

ECUNG01           51 accctattttcttaatacccttcagaccgtcgccagcgagcggcagtccg    100

AE008820_14      101 gtatcacggtctacccgccgcaaaaagatgtgtttaacgcctttcgcttt    150

                     |..||||..|||||||.||.|||||||||||.||||||||.||.||||||

ECUNG01          101 gcgtcactatctacccaccacaaaaagatgtctttaacgcgttccgcttt    150

AE008820_14      151 acggaactgggcgacgttaaggtggtgatcctgggacaagatccttacca    200

                     ||.||..||||.||||||||.||||||||.||.||.||.||||||||.||

ECUNG01          151 acagagttgggtgacgttaaagtggtgattctcggccaggatccttatca    200

AE008820_14      201 cggccccggccaggcacatggtctggcgttttccgtgcgtcctgggatcg    250

                     |||.||.||.|||||.|||||||||||.||||||||.|||||.||.||.|

ECUNG01          201 cggaccgggacaggcgcatggtctggcattttccgttcgtcccggcattg    250

AE008820_14      251 c---tcccccgccatcattagtgaatatgtacaaagagctggaagcctcc    297

                     |   |||.|||   ||||||.||||||||||.||||||||||||....|.

ECUNG01          251 ccattcctccg---tcattattgaatatgtataaagagctggaaaatact    297

AE008820_14      298 attcccggctttgttcgccccgcgcacggttatctggaaagctgggcgcg    347

                     |||||.|||||....|||||....||.||||||||.||||||||||||||

ECUNG01          298 attccgggcttcacccgccctaatcatggttatcttgaaagctgggcgcg    347

AE008820_14      348 ccagggcgtactgttactgaatacggtgctcacggtacgggcaggccagg    397

                     .||||||||.|||.||||.|||||.|||.|.||||||||.|||||.||||

ECUNG01          348 tcagggcgttctgctactcaatactgtgttgacggtacgcgcaggtcagg    397

AE008820_14      398 cgcactctcatgccagcctggggtgggaaacctttacggataaagtgata    447

                     ||||.||.||.||||||||.||.|||||||||||.||.|||||||||||.

ECUNG01          398 cgcattcccacgccagcctcggctgggaaaccttcaccgataaagtgatc    447

AE008820_14      448 agcctgattaaccaacaccgcgaaggggttgtcttcctgctgtggggctc    497

                     ||||||||||||||.||.||||||||.||.||.||..||.|||||||.||

ECUNG01          448 agcctgattaaccagcatcgcgaaggcgtggtgtttttgttgtggggatc    497
AE008820_14      498 gcacgcccagaagaaaggcgcgattattgatccacagcgccaccatattc    547

                     |||.||.||.||||||||.||||||||.|||...||.|||||.|||.|.|

ECUNG01          498 gcatgcgcaaaagaaaggggcgattatagataagcaacgccatcatgtac    547

AE008820_14      548 tgaaagctccgcatccctcgccactctctgcgcaccgcggattttttggc    597

                     |||||||.||||||||.|||||.||.||.|||||.||.|||||.||||||

ECUNG01          548 tgaaagcaccgcatccgtcgccgctttcggcgcatcgtggattctttggc    597

AE008820_14      598 tgtaaccattttgcgctaacgaaccaatggctggaacaacacggcgagaa    647

                     ||.||||||||||.|||..|.||.||.|||||||||||||..|||||||.

ECUNG01          598 tgcaaccattttgtgctggcaaatcagtggctggaacaacgtggcgagac    647

AE008820_14      648 aactatcgactggacgccagtattaccggctgagagtgaataa    690

                     ..|.||.|||||||.|||||||||||||||.||||||||.|||

ECUNG01          648 gccgattgactggatgccagtattaccggcagagagtgagtaa    690
Красным цветом выделен участок в который я не верю.
Ниже приведёно вырванивание этого участка в нуклеотидном выранивание и соответствующий участок в аминокислотном. 

ECUNG01        252 cattcctccg---tc 267    UNG_ECOLI  85 PPSLL 90
                      |||.|||   ||                      ||||:

AE008820_14    252 ---tcccccgccatc 267    UNG_SALTY  85 PPSLV 90
Как видим из участков кодирующий участок различен а аминокислотный участок различаеться лишь на одну аминокислоту.
Сравнение двух выравниваний.
	Название выравнивания

	Identity

	Выравнивание аминокислотной  последовательности
	207/228 (90.8%)

	Выравнивание нуклеотидной последовательности
	557/693 (80.4%)


Взглянув на таблицу вилим, что Identity сильно различаються (90.8% и 80.4%).

Я считаю, что причина такого различия заклычаеться в кодировании аминокислот. Как 
известно, одну и туже аминокислоту кодируют различные комбинации нуклеотидов. Обычно эти комбинации различаються на один – третий нуклеотид ( возникает такое различие в Identity.
II. Расстояние между нуклеотидными последовательностями

Для вычисления частоты замен использовалась следующая формула:

                                                                           В формуле:   f – частота замен,
      f = N/L = 1 – identity                                                    N – число замен

                                                                                            L – длина выравнивания,
                                                                                            identity - значение                   идентичности выравнивания последовательностей.
f=1-0.804=0.196=19.6%
Для вычисления расстояния использовалась следующая формула:
                                                                     В формуле: d – расстояние между                

   d = -0.75 * ln (1 – (4/3) * f)                                                      последовательностями,

                                                                                                            f – частота замен
d=-075*ln(1-(4/3)*0.196)=0.227181=22.7%
Вероятная причина различия значений расстояния и частоты замен заключается в том, что формула Джукса – Кантора для вычисления расстояния учитывает возможность повторных замен в уже замененных позициях. Чем больше частота замен, тем чаще должны происходить повторные замены. При частоте замен 75% расстояние устремляется в бесконечность. Все это ведет к тому, что значение расстояния хотя бы несколько превышает значение частоты замен, что и наблюдается в нашем случае.
III. Анализ участка нуклеотидного выравнивания.

                      M  A  W  E  L  N  W  H  D  V
AE008820_14        1 atggcgactgagttaacctggcacgatgtg

                     |||||.|..||.|||||||||||.||.|||

ECUNG01           1  atggctaacgaattaacctggcatgacgtg
                      M  A  N  E  L  N  W  H  D  V
На участке красным изображены несинонимические замены желтым синономические
Для данного участка ычисляем «теоретические» количество синонимических и несинонимических замен:

Первая последовательность AE008820_14:

Таблица. 1. 
	
	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	F1
	0
	0
	0
	0
	1/3
	0
	0
	0
	0
	0

	F2
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	F3
	0
	1
	1
	1/3
	1/3
	1
	0
	1/3
	1/3
	1

	S
	0
	1
	1
	1/3
	2/3
	1
	0
	1/3
	1/3
	1

	N
	3
	2
	2
	8/3
	7/3
	2
	3
	8/3
	8/3
	2


Затем по данныч табл. 1. вычислили S’ и N’ по следующим формулам:
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                где L – число нуклеотидов фрагмента 
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Первая последовательность ECUNG01 :

Таблица. 2.

	
	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	F1
	0
	0
	0
	0
	1/3
	0
	0
	0
	0
	0

	F2
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	F3
	0
	1
	1/3
	1/3
	1/3
	1
	0
	1/3
	1/3
	1

	S
	0
	1
	1/3
	1/3
	2/3
	1
	0
	1/3
	1/3
	1

	N
	3
	2
	8/3
	8/3
	7/3
	2
	3
	8/3
	8/3
	2


Дл второй последовательности:

   S’1=5               N’1=25
По полученым результатам мы выполнили следующие вычисления:
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 EMBED Equation.3  [image: image4.wmf]6666667
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Следующий шаг – вычисление Sd и Nd
	
	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	Sd
	0
	1
	1
	1
	0
	0
	0
	1
	1
	0

	Nd
	0
	0
	1
	0
	0
	0
	0
	0
	1
	0


Sd=5       Nd=1 
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Число не находиться потому что              подлогарифмический множитель меньше нуля.

Для КА- вычисления аналогично:
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 Я не могу судить о давлении отбора на этом участке, т.к. Кs не находиться (  мы не можем сравнить Кs и КА.
С другой стороны это очень маленький участок и может быть на более длинном участке можно определить давление 
_1163522718.unknown

_1163524402.unknown

_1165407513.unknown

_1165416595.unknown

_1165407449.unknown

_1163523449.unknown

_1163522707.unknown

_1162232186.unknown

