Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	lpxA

	ID
	LPXA_YERPE

	AC
	Q8ZH56

	OS
	Yersinia pestis

	Len
	262


Обозначения:

GN – название гена
ID – идентификатор последовательности в банке данных SwissProt
AC – номер документа в банке данных SwissProt
OS – название организма 
Len – длина последовательности 

Таблица 2. Описание выравниваний  с последовательностями потенциальных гомологов

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	9
	21

	
	H_OS
	Vibrio cholerae
	Xanthomonas campestris (pv. campestris)

	
	H_Len
	262
	263

	
	E-value
	e-102
	1e-62

	
	A_Len
	262
	263

	
	A_Score
	948
	607

	
	A_ID
	69
	45

	
	А_Pos
	80
	63

	
	A_ScoreB
	369
	238

	
	Q_From
	1
	1

	
	Q_To
	262
	262

	
	H_From
	1
	1

	
	H_To
	262
	263

	Global Align.
	G_Len
	262
	263

	
	G_Score
	948.0
	608.0

	
	G_ID
	69.8
	45.6

	
	G_Sim
	80.5
	63.1

	
	G_NGap
	0
	1


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;

H_OS   – название организма потенциального гомолога;

H_Len   – длина последовательности потенциального гомолога;

E-value  – E-value выравнивания;

A_Len   – длина локального выравнивания;

A_Score – вес Смита-Ватермана локального выравнивания;

A_ScoreB – нормированный вес локального выравнивания в битах;

A_ID    – процент идентичности локального выравнивания;

A_Pos  – процент сходства локального выравнивания; 

Q_From, Q_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             запроса;

H_From, H_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             потенциального гомолога;
G_Len     – длина глобального выравнивания;

G_Score  – вес глобального выравнивания;

G_ID      -  процент идентичности глобального выравнивания;
G_Sim    – процент сходства глобального выравнивания;
G_NGap – суммарное количество гэпов глобального выравнивания (не включая  

                   концевые гэпы)
Задание №4

Для получиния желаемого выравнивания были взяты следующие параметры:

- штраф за открытие делеции = 30;

- штраф за продолжение делеции = 0,1.

В таком случае, для получения наибольшего веса выравнивания необходимо сделать наименьшее число делеций, а значит «выгодней» сделать одну огромную вставку, нежели большее колличество мелких вставок.


Ниже приведено полученное выравнивание, в котором действительно только одна вставка.

########################################

# Program:  needle

# Rundate:  Wed Apr 13 16:47:54 2005

# Align_format: srspair

# Report_file: end.needle

########################################

#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: seq3

# 2: seq4

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 30.0

# Extend_penalty: 0.1

#

# Length: 328

# Identity:      52/328 (15.9%)

# Similarity:    73/328 (22.3%)

# Gaps:         211/328 (64.3%)

# Score: 183.0

# 

#

#=======================================

seq3               1 AVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDNVRNARYFTPALTTIH     50

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

seq4               1 AMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDDTEDSSCYIPPLTTIK     50

seq3              51 QPKDSLGETA----------------------------------------     60

                     |....||:|:                                        

seq4              51 QDFRLLGQTSHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLSLLIGVATSSLA    100

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             101 LHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSGVEACKAAVHNLLAQRVSGL    150

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             151 IINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQTPINSIIFSHEDGTRLGVE    200

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             201 HLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHKYLTRNQIQPIAEREGDWSA    250

seq3              61 ---------------------ATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAE     89

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

seq4             251 MSGFQQTMQMLNEGIVPTMKPVTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSA    300

seq3              90 ETRNAVWAAIKELHYSPSAVARSLKVNH    117

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

seq4             301 KTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLAGKQ    328

#---------------------------------------

#---------------------------------------
