На главную страничку третьего семестра

Часть 1. Поиск прокариотических генов
Примечание: последовательность была выдана произвольно
1.1 Оформите в виде таблицы CDS, указанные в аннотации к предложенной Вам последовательности ДНК

	CDS из аннотации ecoli0

	начало
	конец
	длина
	рамка

	<1
	54
	?
	неполная

	     100
	      345
	     100
	         -2


Первая рамка считывания находится на прямой цепи. Втора рамка находится на обратной цепи. (Расчет рамки рчитывания:  605(длина последовательности)345(конец)=100:3= (остаток 1) = -2 (рамка считывания))
1.2 С помощью программы ORF Finder идентифицируйте открытые рамки считывания в последовательности ДНК

	CDS из аннотации ecoli0

	начало
	конец
	длина
	рамка

	     100
	      345
	     100
	        -2


Была скопирована последовательность в программу ORF Finder http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html . В данных шести открытых рамках считывания ORFs найдена в рамке считывания -2. Потом находились белки, похожие на транслированную ORF в GenBank .На первой рамке не было найдено ни одногобелка, т.к. вероятней всего это всего лишь кусочек (что свидетельствует знак < перед ) .
В blastp: белок, в точности совпадающий с транслированной ORF не был найден. Лучший хит совпадает только частично, но на 100% (134АК).

Выравнивание, соответствующее лучшему хиту blastp:

>gb|AAN44190.1| DNA-binding protein; H-NS-like protein [Shigella flexneri 2a 

str. 301

Length=134

 Score =  264 bits (674),  Expect = 2e-69

 Identities = 134/134 (100%), Positives = 134/134 (100%), Gaps = 0/134 (0%)

Query  1    MSVMLQSLNNIRTLRAMAREFSIDVLEEMLEKFRVVTKERREEEEQQQRELAERQEKIST  60

            MSVMLQSLNNIRTLRAMAREFSIDVLEEMLEKFRVVTKERREEEEQQQRELAERQEKIST

Sbjct  1    MSVMLQSLNNIRTLRAMAREFSIDVLEEMLEKFRVVTKERREEEEQQQRELAERQEKIST  60

Query  61   WLELMKADGINPEELLGNSSAAAPRAGKKRQPRPAKYKFTDVNGETKTWTGQGRTPKPIA  120

            WLELMKADGINPEELLGNSSAAAPRAGKKRQPRPAKYKFTDVNGETKTWTGQGRTPKPIA

Sbjct  61   WLELMKADGINPEELLGNSSAAAPRAGKKRQPRPAKYKFTDVNGETKTWTGQGRTPKPIA  120

Query  121  QALAEGKSLDDFLI  134
            QALAEGKSLDDFLI
Sbjct  121  QALAEGKSLDDFLI  134

1.3.  С помощью программы GeneMark распознайте гены в последовательности ДНК

Gene Mark — программа статистического предсказания генов. Эта  программа выдает две таблиц генов, предсказанных двумя программами: GeneMark и GeneMark 2.4. В отчете используются результаты работы GeneMark 2.4.

Результаты работы GeneMark 2.4:

Parse predicted by GeneMark.hmm 2.4 
GeneMark.hmm PROKARYOTIC (Version 2.4a)

Model organism: default_genetic_code_11

Sat Feb 25 06:19:33 2006

Predicted genes

   Gene    Strand    Left End    Right End        Gene       Class

    #                                            Length
    1        -         101         505             405        1
Данная программа полностью пропустила гены, описанные в аннотации (см. выше).
Далее была открыта ссылка View PDF Graphical Output  для просмотра распределения кодирующего потенциала по ДНК. Программа выдала PDB файл, в котором изображены графики распределения кодирующего потенциала для каждой рамки считывания на обеих цепях ДНК.
Ссылка на PDB file.
[image: image1.png]



Часть 2. Поиск эукариотических генов

Нам дан фрагмент ДНК из генома человека, содержащий альтернативно сплайсируемый ген. Наша задача — найти две различные изоформы этого гена (неодинаковые выравнивания двух белков с ДНК) и некодирующие экзоны используя программы GENSCAN, BlastX и Human Genome Browser (HGB).

2.1.  С помощью программы GENSCAN выделите экзоны в последовательности ДНК и определите их тип

GENSCAN — программа статистического распознавания генов, она предсказывает границы экзонов и интронов, промоторы, сайты полиаденилирования. GENSCAN представляет результаты в виде таблицы экзонов.
Predicted genes/exons:

Gn.Ex Type S .Begin ...End .Len Fr Ph I/Ac Do/T CodRg P.... Tscr..

----- ---- - ------ ------ ---- -- -- ---- ---- ----- ----- ------

 1.01 Init +    983   1385  403  1  1   38   73   470 0.842  35.55

 1.02 Intr +   1864   2043  180  2  0  111   53    46 0.749   4.44

 1.03 Intr +   2184   2323  140  1  2   31   86   150 0.979  10.47

 1.04 Intr +   2793   3006  214  2  1  124   64   135 0.998  14.21

 1.05 Intr +   3105   3264  160  1  1   84   45   203 0.833  15.84

 1.06 Intr +   3484   3575   92  1  2   92   99   104 0.999  12.70

 1.07 Intr +   3649   3784  136  2  1  101   88    44 0.928   6.51

 1.08 Intr +   3858   3972  115  0  1  112  117   149 0.999  21.82

 1.09 Term +   4053   4160  108  2  0  139   55   129 0.999  14.13
Explanation
Gn.Ex : gene number, exon number (for reference)

Type  : Init = Initial exon (ATG to 5' splice site)
        Intr = Internal exon (3' splice site to 5' splice site)
        Term = Terminal exon (3' splice site to stop codon)
        Sngl = Single-exon gene (ATG to stop)

        Prom = Promoter (TATA box / initation site)

        PlyA = poly-A signal (consensus: AATAAA)

S     : DNA strand (+ = input strand; - = opposite strand)

Begin : beginning of exon or signal (numbered on input strand)

End   : end point of exon or signal (numbered on input strand)

Len   : length of exon or signal (bp)

Fr    : reading frame (a forward strand codon ending at x has frame x mod 3)

Ph    : net phase of exon (exon length modulo 3)

I/Ac  : initiation signal or 3' splice site score (tenth bit units)

Do/T  : 5' splice site or termination signal score (tenth bit units)

CodRg : coding region score (tenth bit units)

P     : probability of exon (sum over all parses containing exon)

Tscr  : exon score (depends on length, I/Ac, Do/T and CodRg scores)
Серым выделены места, необходимые для составления таблицы, и соответствующая расшифровка.

Таблица экзонов, предсказанная GENSCAN-ом. 
	Экзоны, предсказанные GenScan для human

	начало
	конец
	тип

	 983 
	1385 
	начальный

	1864 
	2043 
	внутренний

	2184 
	2323 
	внутренний

	2793 
	3006 
	внутренний

	3105 
	3264 
	внутренний

	3484 
	3575 
	внутренний

	3649 
	3784 
	внутренний

	3858 
	3972 
	внутренний

	4053 
	4160 
	конечный


2.2.  Выделите экзоны в последовательности ДНК с помощью программы BlastX и сравните предсказания программ GENSCAN и BlastX
Программа BlastX производит поиск формального транслята входной последовательности в базе данных известных белков. 
Программа BlastX предсказывает изоформы выданного Вам гена. Необходимо выбрать изоформы, различающиеся по числу экзонов.

BlastX определяет границы экзонов не точно:

· „Экзоны“ Blast могут перекрываться как по ДНК, так и по белку. Нужно посмотреть на выравнивания таких „экзонов“ и уточнить их границы на ДНК. 
· Вставка в последовательности ДНК (гэп в белке), скорее всего, является интроном. Если вставка ДНК содержит стоп-кодон (отмечается знаком * на выравнивании), это прямое указание на интрон. Такой „экзон“ нужно разбить на два „экзона“.

Далее приведены результаты BlastX, произвольно выбранные изоформы ( на схеме результатов BlastX отмечены стрелочками), их выравнивание и некоторые сводные таблицы.
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Выравнивание для первой изоформы.
>gi|55629945|ref|XM_528000.1| 

 PREDICTED: Pan troglodytes Fas-activated serine/threonine kinase 
(LOC472626), mRNA

Length=1737

 Score =  842 bits (425),  Expect = 0.0

 Identities = 425/425 (100%), Gaps = 0/425 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  962   GGGTCTCCATCACCCAACTCCATGCTTCGAGTCCTGCTCTCTGCTCAGACCTCCCCTGCT  1021

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  175   GGGTCTCCATCACCCAACTCCATGCTTCGAGTCCTGCTCTCTGCTCAGACCTCCCCTGCT  234

Query  1022  CGGCTGTCTGGCCTGCTGCTGATCCCTCCAGTACAGCCCTGCTGTTTGGGGCCCAGCAAA  1081

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  235   CGGCTGTCTGGCCTGCTGCTGATCCCTCCAGTACAGCCCTGCTGTTTGGGGCCCAGCAAA  294

Query  1082  TGGGGGGACCGGCCTGTTGGAGGAGGCCCCAGTGCAGGTCCTGTGCAAGGACTGCAGCGG  1141

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  295   TGGGGGGACCGGCCTGTTGGAGGAGGCCCCAGTGCAGGTCCTGTGCAAGGACTGCAGCGG  354

Query  1142  CTTCTGGAACAGGCGAAGAGCCCTGGGGAGCTGCTGCGCTGGCTGGGCCAGAACCCCAGC  1201

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  355   CTTCTGGAACAGGCGAAGAGCCCTGGGGAGCTGCTGCGCTGGCTGGGCCAGAACCCCAGC  414

Query  1202  AAGGTGCGCGCCCACCACTACTCGGTGGCGCTTCGTCGTCTGGGCCAGCTCTTGGGGTCT  1261

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  415   AAGGTGCGCGCCCACCACTACTCGGTGGCGCTTCGTCGTCTGGGCCAGCTCTTGGGGTCT  474

Query  1262  CGGCCACGGCCCCCTCCTGTGGAGCAGGTCACACTGCAGGACTTGAGTCAGCTCATCATC  1321

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  475   CGGCCACGGCCCCCTCCTGTGGAGCAGGTCACACTGCAGGACTTGAGTCAGCTCATCATC  534

Query  1322  CGAAACTGCCCCTCCTTTGACATTCACACCATCCACGTGTGTCTGCACCTTGCAGTCTTA  1381

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  535   CGAAACTGCCCCTCCTTTGACATTCACACCATCCACGTGTGTCTGCACCTTGCAGTCTTA  594

Query  1382  CTTGG  1386

             |||||

Sbjct  595   CTTGG  599

 Score =  430 bits (217),  Expect = 2e-116

 Identities = 217/217 (100%), Gaps = 0/217 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  2791  AGGTGGTACAGAAGTTGGTCCTGCCCTTTGGGCGACTGAACTACCTGCCCCTGGAACAGC  2850

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  917   AGGTGGTACAGAAGTTGGTCCTGCCCTTTGGGCGACTGAACTACCTGCCCCTGGAACAGC  976

Query  2851  AGTTTATGCCCTGCCTTGAGAGGATCCTGGCTCGGGAAGCAGGGGTGGCACCCCTGGCTA  2910

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  977   AGTTTATGCCCTGCCTTGAGAGGATCCTGGCTCGGGAAGCAGGGGTGGCACCCCTGGCTA  1036

Query  2911  CAGTCAACATCTTGATGTCACTGTGCCAACTGCGGTGCCTGCCCTTCAGAGCCCTGCACT  2970

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1037  CAGTCAACATCTTGATGTCACTGTGCCAACTGCGGTGCCTGCCCTTCAGAGCCCTGCACT  1096

Query  2971  TTGTTTTTTCCCCTGGCTTCATCAACTACATCAGTGG  3007

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1097  TTGTTTTTTCCCCTGGCTTCATCAACTACATCAGTGG  1133

 Score =  351 bits (177),  Expect = 1e-92

 Identities = 180/181 (99%), Gaps = 0/181 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  1863  GGCTTTCCATCTGATGGTCCCCTGGTGTGTGCCCTGGAACAGGAGCGAAGGCTCCGCCTC  1922

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  598   GGCTTTCCATCTGATGGTCCCCTGGTGTGTGCCCTGGAACAGGAGCGAAGGCTCCGCCTC  657

Query  1923  CCTCCGAAGCCACCTCCCCCTTTGCAGCCCCTTCTCCGAGGTGGGCAAGGGTTGGAAGCT  1982

             ||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  658   CCTCCGAAGCCACCTCCCCCTTTACAGCCCCTTCTCCGAGGTGGGCAAGGGTTGGAAGCT  717

Query  1983  GCTCTAAGCTGCCCCCGTTTTCTGCGGTATCCACGGCAGCATCTGATCAGCAGCCTGGCA  2042

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  718   GCTCTAAGCTGCCCCCGTTTTCTGCGGTATCCACGGCAGCATCTGATCAGCAGCCTGGCA  777

Query  2043  G  2043

             |

Sbjct  778   G  778

 Score =  349 bits (176),  Expect = 5e-92

 Identities = 176/176 (100%), Gaps = 0/176 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  119  ATGAGGAGGCCGCGGGGGGAACCCGGCCCCCGGGCCCCGAGACCGACTGAGGGAGCGACC  178

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1    ATGAGGAGGCCGCGGGGGGAACCCGGCCCCCGGGCCCCGAGACCGACTGAGGGAGCGACC  60

Query  179  TGCGCAGGGCCCGGGGAGTCATGTAGGGGTGGCGCCTGCGGGGAGGGCTGCGGGAGGGCA  238

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  61   TGCGCAGGGCCCGGGGAGTCATGTAGGGGTGGCGCCTGCGGGGAGGGCTGCGGGAGGGCA  120

Query  239  GCGGGAGCTGGTGTTAGCGGCAGCGGCCACGGTCTCCTGGCGTCCCTGGGCCGGGG  294

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  121  GCGGGAGCTGGTGTTAGCGGCAGCGGCCACGGTCTCCTGGCGTCCCTGGGCCGGGG  176

 Score =  307 bits (155),  Expect = 2e-79

 Identities = 155/155 (100%), Gaps = 0/155 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  3104  GGCACCCCTCATGCTCTGATTGTGCGTCGCTACCTCTCCCTGCTGGACACGGCCGTGGAG  3163

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1132  GGCACCCCTCATGCTCTGATTGTGCGTCGCTACCTCTCCCTGCTGGACACGGCCGTGGAG  1191

Query  3164  CTGGAGCTCCCAGGATACCGGGGTCCCCGCCTTCCCCGAAGGCAGCAAGTGCCCATCTTT  3223

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1192  CTGGAGCTCCCAGGATACCGGGGTCCCCGCCTTCCCCGAAGGCAGCAAGTGCCCATCTTT  1251

Query  3224  CCCCAGCCTCTCATCACCGACCGTGCCCGCTGCAA  3258

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1252  CCCCAGCCTCTCATCACCGACCGTGCCCGCTGCAA  1286

 Score =  291 bits (147),  Expect = 1e-74

 Identities = 147/147 (100%), Gaps = 0/147 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  2181  CAGAGGCAAGGCCAGAGGAACTGACTCCCCACGTGATGGTGCTCCTGGCCCAGCACCTGG  2240

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  776   CAGAGGCAAGGCCAGAGGAACTGACTCCCCACGTGATGGTGCTCCTGGCCCAGCACCTGG  835

Query  2241  CCCGGCACCGGTTGCGGGAGCCCCAGCTTCTGGAAGCCATTGCCCACTTCCTGGTGGTTC  2300

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  836   CCCGGCACCGGTTGCGGGAGCCCCAGCTTCTGGAAGCCATTGCCCACTTCCTGGTGGTTC  895

Query  2301  AGGAAACGCAACTCAGCAGCAAGGTGG  2327

             |||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  896   AGGAAACGCAACTCAGCAGCAAGGTGG  922

 Score =  268 bits (135),  Expect = 1e-67

 Identities = 138/139 (99%), Gaps = 0/139 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  3646  CAGACTTCCTGCTGTGCGCCAGCAGCTCTGGTGCTGTGCTTCCCGTGAGGACCCAGGACC  3705

             |||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1376  CAGACTTCCTGCTGTGCGTCAGCAGCTCTGGTGCTGTGCTTCCCGTGAGGACCCAGGACC  1435

Query  3706  CCTTCCTGCCATACCCACCAAGGTCCTGCCCACAGGGCCAGGCTGCCTCTAGCGCCACTA  3765

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1436  CCTTCCTGCCATACCCACCAAGGTCCTGCCCACAGGGCCAGGCTGCCTCTAGCGCCACTA  1495

Query  3766  CTCGAGACCCTGCCCAGAG  3784

             |||||||||||||||||||

Sbjct  1496  CTCGAGACCCTGCCCAGAG  1514

 Score =  218 bits (110),  Expect = 1e-52

 Identities = 113/114 (99%), Gaps = 0/114 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  3859  GTGGTGCTGGTGTTGCGGGAACGCTGGCATTTCTGCCGGGACGGCCGGGTGCTGCTGGGC  3918

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||

Sbjct  1516  GTGGTGCTGGTGTTGCGGGAACGCTGGCATTTCTGCCGGGACGGCAGGGTGCTGCTGGGC  1575

Query  3919  TCGAGGGCCCTGAGGGAGCGGCACCTAGGCCTGATGGGCTACCAGCTCCTGCCG  3972

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1576  TCGAGGGCCCTGAGGGAGCGGCACCTAGGCCTGATGGGCTACCAGCTCCTGCCG  1629

 Score =  208 bits (105),  Expect = 1e-49

 Identities = 108/109 (99%), Gaps = 0/109 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  4052  GCTACCCTTCGAGGAACTGGAGTCCCAGAGAGGCCTGCCCCAGCTCAAGAGCTACCTGAG  4111

             ||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1629  GCTACCCTTTGAGGAACTGGAGTCCCAGAGAGGCCTGCCCCAGCTCAAGAGCTACCTGAG  1688

Query  4112  GCAGAAGCTCCAGGCCCTGGGCCTGCGCTGGGGGCCTGAAGGGGGCTGA  4160

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1689  GCAGAAGCTCCAGGCCCTGGGCCTGCGCTGGGGGCCTGAAGGGGGCTGA  1737

 Score =  182 bits (92),  Expect = 6e-42

 Identities = 92/92 (100%), Gaps = 0/92 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  3484  TCACAAGGACATAGTAGCTGAGGGGTTGCGCCAGCTGCTGGGGGAGGAGAAATACCGCCA  3543

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1287  TCACAAGGACATAGTAGCTGAGGGGTTGCGCCAGCTGCTGGGGGAGGAGAAATACCGCCA  1346

Query  3544  GGACCTGACTGTGCCTCCAGGCTACTGCACAG  3575

             ||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1347  GGACCTGACTGTGCCTCCAGGCTACTGCACAG  1378

Выравнивание для второй изоформы.

>gi|19584560|emb|AL713798.1|HSM803109 

 Homo sapiens mRNA; cDNA DKFZp667F1810 (from clone DKFZp667F1810)

Length=3030

 Score = 3249 bits (1639),  Expect = 0.0

 Identities = 1651/1655 (99%), Gaps = 0/1655 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  389   TCATTTCACGGGTGAGGAGACTTAGAGAGACGAAGCCACTTGTCCAAGGTCACGCCGCTG  448

             ||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1     TCATTTCGCGGGTGAGGAGACTTAGAGAGACGAAGCCACTTGTCCAAGGTCACGCCGCTG  60

Query  449   GTGAGTGGGAGCGCCCAGCATGGAACCCAGCACCGTCCAGCCGCGGAGCCCGCGTTCCAC  508

             ||| |||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  61    GTGGGTGGGAGCGCCCAGCATGGAGCCCAGCACCGTCCAGCCGCGGAGCCCGCGTTCCAC  120

Query  509   CCTCTGTGCCGCCGCCGCCTCCTGTGGGAGAGGGAGGTGGTCGGGAGAGTGCACGCCGGT  568

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  121   CCTCTGTGCCGCCGCCGCCTCCTGTGGGAGAGGGAGGTGGTCGGGAGAGTGCACGCCGGT  180

Query  569   GCCGCCTGGGCTCCAGACTGGGCGCGACCACTAACCCGGTTAATGACCTCGGGCTTAACT  628

             |||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  181   GCCGCCTGGGCTCCAGGCTGGGCGCGACCACTAACCCGGTTAATGACCTCGGGCTTAACT  240

Query  629   TAACCCCTTCGCTGCTCTGGGCCTGCGTTTCTCCACCGGTGAAATGAGGTAATGCCAGCC  688

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  241   TAACCCCTTCGCTGCTCTGGGCCTGCGTTTCTCCACCGGTGAAATGAGGTAATGCCAGCC  300

Query  689   CTGCCTACTCTTCATGGGCGTGTAAGGAGCATCAGAGATGGTGCATGTGGAATTGCTTTG  748

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  301   CTGCCTACTCTTCATGGGCGTGTAAGGAGCATCAGAGATGGTGCATGTGGAATTGCTTTG  360

Query  749   CAAGTAGTGCTGCGCTGAGCGCACTGAGGATTATGATTGCTGTTTCAAAGGCGTGGAAGG  808

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  361   CAAGTAGTGCTGCGCTGAGCGCACTGAGGATTATGATTGCTGTTTCAAAGGCGTGGAAGG  420

Query  809   AGGCAGAGGGGCGGGGTGGGGAAGAGGCCCAGAGCAGTCACAAAGGCTTGCTCTGACCAC  868

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  421   AGGCAGAGGGGCGGGGTGGGGAAGAGGCCCAGAGCAGTCACAAAGGCTTGCTCTGACCAC  480

Query  869   AGGCCCCCTAAATGAGGAGTGAGGTAAGCAGTAGGTAGCAGGTCTTTCTCCCCTTTGGAG  928

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  481   AGGCCCCCTAAATGAGGAGTGAGGTAAGCAGTAGGTAGCAGGTCTTTCTCCCCTTTGGAG  540

Query  929   AAAACCTCACCCCCTTTTTTGGGCTGCCCCTCAGGGTCTCCATCACCCAACTCCATGCTT  988

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  541   AAAACCTCACCCCCTTTTTTGGGCTGCCCCTCAGGGTCTCCATCACCCAACTCCATGCTT  600

Query  989   CGAGTCCTGCTCTCTGCTCAGACCTCCCCTGCTCGGCTGTCTGGCCTGCTGCTGATCCCT  1048

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  601   CGAGTCCTGCTCTCTGCTCAGACCTCCCCTGCTCGGCTGTCTGGCCTGCTGCTGATCCCT  660

Query  1049  CCAGTACAGCCCTGCTGTTTGGGGCCCAGCAAATGGGGGGACCGGCCTGTTGGAGGAGGC  1108

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  661   CCAGTACAGCCCTGCTGTTTGGGGCCCAGCAAATGGGGGGACCGGCCTGTTGGAGGAGGC  720

Query  1109  CCCAGTGCAGGTCCTGTGCAAGGACTGCAGCGGCTTCTGGAACAGGCGAAGAGCCCTGGG  1168

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  721   CCCAGTGCAGGTCCTGTGCAAGGACTGCAGCGGCTTCTGGAACAGGCGAAGAGCCCTGGG  780

Query  1169  GAGCTGCTGCGCTGGCTGGGCCAGAACCCCAGCAAGGTGCGCGCCCACCACTACTCGGTG  1228

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  781   GAGCTGCTGCGCTGGCTGGGCCAGAACCCCAGCAAGGTGCGCGCCCACCACTACTCGGTG  840

Query  1229  GCGCTTCGTCGTCTGGGCCAGCTCTTGGGGTCTCGGCCACGGCCCCCTCCTGTGGAGCAG  1288

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  841   GCGCTTCGTCGTCTGGGCCAGCTCTTGGGGTCTCGGCCACGGCCCCCTCCTGTGGAGCAG  900

Query  1289  GTCACACTGCAGGACTTGAGTCAGCTCATCATCCGAAACTGCCCCTCCTTTGACATTCAC  1348

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  901   GTCACACTGCAGGACTTGAGTCAGCTCATCATCCGAAACTGCCCCTCCTTTGACATTCAC  960

Query  1349  ACCATCCACGTGTGTCTGCACCTTGCAGTCTTACTTGGTGAGGAGGGGCTTGAGGTGGGC  1408

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  961   ACCATCCACGTGTGTCTGCACCTTGCAGTCTTACTTGGTGAGGAGGGGCTTGAGGTGGGC  1020

Query  1409  GCCTGGGGGGCTAGGTGTTAATGAAGAATAGGGAGAACAGTAGAGGACCACGGACAGAGA  1468

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1021  GCCTGGGGGGCTAGGTGTTAATGAAGAATAGGGAGAACAGTAGAGGACCACGGACAGAGA  1080

Query  1469  CCCAGCCTCTCAGGCGTTTGCCCAGGAACGCTTGCTCCTGCTCCCGTCCTATGTCTGCGG  1528

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1081  CCCAGCCTCTCAGGCGTTTGCCCAGGAACGCTTGCTCCTGCTCCCGTCCTATGTCTGCGG  1140

Query  1529  CAGACATCATGAGTCGAACGCACTCCTTCCGGCCTCGCTAGGGTGCCACCCCAGATTCCT  1588

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1141  CAGACATCATGAGTCGAACGCACTCCTTCCGGCCTCGCTAGGGTGCCACCCCAGATTCCT  1200

Query  1589  GCTAATAGAGTGCCCTAGGAAGCCACCATAATTTGTCACAATTGGTATGAGATGAAAGCC  1648

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1201  GCTAATAGAGTGCCCTAGGAAGCCACCATAATTTGTCACAATTGGTATGAGATGAAAGCC  1260

Query  1649  TATTTGCCATCTTTGTATGTACTCCCTACAAACCGTTTCGATACCTCATAGCCACATGAT  1708

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1261  TATTTGCCATCTTTGTATGTACTCCCTACAAACCGTTTCGATACCTCATAGCCACATGAT  1320

Query  1709  ACTTTACATGTCTCTAGTGTTTGCACTTAAACTCTAGCACACCTTCCCGCTCAGGAAACG  1768

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1321  ACTTTACATGTCTCTAGTGTTTGCACTTAAACTCTAGCACACCTTCCCGCTCAGGAAACG  1380

Query  1769  GGAGAGGAGAAAGGTGGAGAATTCACCAAGTAACCCCATGATAAGAACAGCAGCACAGCT  1828

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1381  GGAGAGGAGAAAGGTGGAGAATTCACCAAGTAACCCCATGATAAGAACAGCAGCACAGCT  1440

Query  1829  CTGTTACCAGGCTGCCTTTTACCTCTCCCCCTCAGGCTTTCCATCTGATGGTCCCCTGGT  1888

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1441  CTGTTACCAGGCTGCCTTTTACCTCTCCCCCTCAGGCTTTCCATCTGATGGTCCCCTGGT  1500

Query  1889  GTGTGCCCTGGAACAGGAGCGAAGGCTCCGCCTCCCTCCGAAGCCACCTCCCCCTTTGCA  1948

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1501  GTGTGCCCTGGAACAGGAGCGAAGGCTCCGCCTCCCTCCGAAGCCACCTCCCCCTTTGCA  1560

Query  1949  GCCCCTTCTCCGAGGTGGGCAAGGGTTGGAAGCTGCTCTAAGCTGCCCCCGTTTTCTGCG  2008

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1561  GCCCCTTCTCCGAGGTGGGCAAGGGTTGGAAGCTGCTCTAAGCTGCCCCCGTTTTCTGCG  1620

Query  2009  GTATCCACGGCAGCATCTGATCAGCAGCCTGGCAG  2043

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1621  GTATCCACGGCAGCATCTGATCAGCAGCCTGGCAG  1655

 Score =  936 bits (472),  Expect = 0.0

 Identities = 472/472 (100%), Gaps = 0/472 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  3104  GGCACCCCTCATGCTCTGATTGTGCGTCGCTACCTCTCCCTGCTGGACACGGCCGTGGAG  3163

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2009  GGCACCCCTCATGCTCTGATTGTGCGTCGCTACCTCTCCCTGCTGGACACGGCCGTGGAG  2068

Query  3164  CTGGAGCTCCCAGGATACCGGGGTCCCCGCCTTCCCCGAAGGCAGCAAGTGCCCATCTTT  3223

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2069  CTGGAGCTCCCAGGATACCGGGGTCCCCGCCTTCCCCGAAGGCAGCAAGTGCCCATCTTT  2128

Query  3224  CCCCAGCCTCTCATCACCGACCGTGCCCGCTGCAAGTACAGGTGGATGGGGCAGCCTGGG  3283

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2129  CCCCAGCCTCTCATCACCGACCGTGCCCGCTGCAAGTACAGGTGGATGGGGCAGCCTGGG  2188

Query  3284  GCAAGGGGAGGGGCCAGCCTGGGACCAGCAGAGTGGAAAAGCCAGAGGGACCATGAAGCG  3343

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2189  GCAAGGGGAGGGGCCAGCCTGGGACCAGCAGAGTGGAAAAGCCAGAGGGACCATGAAGCG  2248

Query  3344  CCAAAGCTAAGGAGCTCTCGGCCACCATAAAACTGGGCCCTGAAGCAGCAGAGGGCTTTG  3403

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2249  CCAAAGCTAAGGAGCTCTCGGCCACCATAAAACTGGGCCCTGAAGCAGCAGAGGGCTTTG  2308

Query  3404  CCCAGGGTGGTGGCACTAGACTGGGACAGATTAGGATGAGGTGCCGGGCCCTTCCTGCTA  3463

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2309  CCCAGGGTGGTGGCACTAGACTGGGACAGATTAGGATGAGGTGCCGGGCCCTTCCTGCTA  2368

Query  3464  CTGGTGTCCTTTCTCCTCAGTCACAAGGACATAGTAGCTGAGGGGTTGCGCCAGCTGCTG  3523

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2369  CTGGTGTCCTTTCTCCTCAGTCACAAGGACATAGTAGCTGAGGGGTTGCGCCAGCTGCTG  2428

Query  3524  GGGGAGGAGAAATACCGCCAGGACCTGACTGTGCCTCCAGGCTACTGCACAG  3575

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2429  GGGGAGGAGAAATACCGCCAGGACCTGACTGTGCCTCCAGGCTACTGCACAG  2480

 Score =  648 bits (327),  Expect = 0.0

 Identities = 327/327 (100%), Gaps = 0/327 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  3646  CAGACTTCCTGCTGTGCGCCAGCAGCTCTGGTGCTGTGCTTCCCGTGAGGACCCAGGACC  3705

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2478  CAGACTTCCTGCTGTGCGCCAGCAGCTCTGGTGCTGTGCTTCCCGTGAGGACCCAGGACC  2537

Query  3706  CCTTCCTGCCATACCCACCAAGGTCCTGCCCACAGGGCCAGGCTGCCTCTAGCGCCACTA  3765

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2538  CCTTCCTGCCATACCCACCAAGGTCCTGCCCACAGGGCCAGGCTGCCTCTAGCGCCACTA  2597

Query  3766  CTCGAGACCCTGCCCAGAGGTAAAGGAGGCAGGGTGGGGGAGCCCTGGCCACCTTGCCCG  3825

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2598  CTCGAGACCCTGCCCAGAGGTAAAGGAGGCAGGGTGGGGGAGCCCTGGCCACCTTGCCCG  2657

Query  3826  CCATGCCCTGAGCCACGTCCCTCCCCCTGCAGGGTGGTGCTGGTGTTGCGGGAACGCTGG  3885

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2658  CCATGCCCTGAGCCACGTCCCTCCCCCTGCAGGGTGGTGCTGGTGTTGCGGGAACGCTGG  2717

Query  3886  CATTTCTGCCGGGACGGCCGGGTGCTGCTGGGCTCGAGGGCCCTGAGGGAGCGGCACCTA  3945

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2718  CATTTCTGCCGGGACGGCCGGGTGCTGCTGGGCTCGAGGGCCCTGAGGGAGCGGCACCTA  2777

Query  3946  GGCCTGATGGGCTACCAGCTCCTGCCG  3972

             |||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2778  GGCCTGATGGGCTACCAGCTCCTGCCG  2804

 Score =  430 bits (217),  Expect = 2e-116

 Identities = 217/217 (100%), Gaps = 0/217 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  2791  AGGTGGTACAGAAGTTGGTCCTGCCCTTTGGGCGACTGAACTACCTGCCCCTGGAACAGC  2850

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1794  AGGTGGTACAGAAGTTGGTCCTGCCCTTTGGGCGACTGAACTACCTGCCCCTGGAACAGC  1853

Query  2851  AGTTTATGCCCTGCCTTGAGAGGATCCTGGCTCGGGAAGCAGGGGTGGCACCCCTGGCTA  2910

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1854  AGTTTATGCCCTGCCTTGAGAGGATCCTGGCTCGGGAAGCAGGGGTGGCACCCCTGGCTA  1913

Query  2911  CAGTCAACATCTTGATGTCACTGTGCCAACTGCGGTGCCTGCCCTTCAGAGCCCTGCACT  2970

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1914  CAGTCAACATCTTGATGTCACTGTGCCAACTGCGGTGCCTGCCCTTCAGAGCCCTGCACT  1973

Query  2971  TTGTTTTTTCCCCTGGCTTCATCAACTACATCAGTGG  3007

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1974  TTGTTTTTTCCCCTGGCTTCATCAACTACATCAGTGG  2010

 Score =  412 bits (208),  Expect = 4e-111

 Identities = 208/208 (100%), Gaps = 0/208 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  4052  GCTACCCTTCGAGGAACTGGAGTCCCAGAGAGGCCTGCCCCAGCTCAAGAGCTACCTGAG  4111

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2804  GCTACCCTTCGAGGAACTGGAGTCCCAGAGAGGCCTGCCCCAGCTCAAGAGCTACCTGAG  2863

Query  4112  GCAGAAGCTCCAGGCCCTGGGCCTGCGCTGGGGGCCTGAAGGGGGCTGAGGGGTTGATGT  4171

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2864  GCAGAAGCTCCAGGCCCTGGGCCTGCGCTGGGGGCCTGAAGGGGGCTGAGGGGTTGATGT  2923

Query  4172  GGGGTTCAGGATGGCCCCCCCATGGGGGGTGGATGATTTGCACTTTGGTTCCCTGTGTTT  4231

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2924  GGGGTTCAGGATGGCCCCCCCATGGGGGGTGGATGATTTGCACTTTGGTTCCCTGTGTTT  2983

Query  4232  TGATTTCTCATTAAAGTTCCTTTCCTTC  4259

             ||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  2984  TGATTTCTCATTAAAGTTCCTTTCCTTC  3011

  Score =  291 bits (147),  Expect = 1e-74

 Identities = 147/147 (100%), Gaps = 0/147 (0%)

 Strand=Plus/Plus

Query  2181  CAGAGGCAAGGCCAGAGGAACTGACTCCCCACGTGATGGTGCTCCTGGCCCAGCACCTGG  2240

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1653  CAGAGGCAAGGCCAGAGGAACTGACTCCCCACGTGATGGTGCTCCTGGCCCAGCACCTGG  1712

Query  2241  CCCGGCACCGGTTGCGGGAGCCCCAGCTTCTGGAAGCCATTGCCCACTTCCTGGTGGTTC  2300

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1713  CCCGGCACCGGTTGCGGGAGCCCCAGCTTCTGGAAGCCATTGCCCACTTCCTGGTGGTTC  1772

Query  2301  AGGAAACGCAACTCAGCAGCAAGGTGG  2327

             |||||||||||||||||||||||||||

Sbjct  1773  AGGAAACGCAACTCAGCAGCAAGGTGG  1799
Нет гепов, звездочек тоже нет. Красным выделены простые нуклеотидные замены.
Тем самымы мы не имеем дело с дополнительными экзонами и интронами.
	>gi|55629945|ref|XM_528000.1|PREDICTED: Pan troglodytes Fas-activated serine/threonine kinase

	  координаты по белку
	координаты по ДНК

	1
	119

	476
	294

	
	

	175
	962

	599
	1386

	
	

	598
	1863

	778
	2043

	
	

	776
	2181

	922
	2327

	
	

	917
	2791

	1133
	3007

	
	

	1132
	3104

	1286
	3258

	1287
	3484

	1378
	3575

	
	

	1376
	3646

	1514
	3784

	1516
	3859

	1629
	3972

	
	

	1629
	4052

	1737
	4160

	>gi|55629945|ref|XM_528000.1|PREDICTED: Pan troglodytes Fas-activated serine/threonine kinase   


	  координаты по белку
	координаты по ДНК

	
	

	
	

	
	

	
	

	                     
	

	1
	389

	1655
	2043

	
	

	1653
	2181

	1799
	2327

	
	

	1794
	2791

	2010
	3007

	
	

	
	

	
	

	2009
	3104

	2480
	3575

	
	

	
	

	2478
	3646

	2804
	3972

	
	

	
	

	
	

	2804
	4052

	3011
	4259


Красным цветом выделены отличия изоформ — альтернативные экзоны — экзоны, которые отсутствуют в другой изоформе. 

Отличия изоформ от предсказания  GENSCAN.

	Сравнение экзонов, предсказанных GENSCAN и программой BlastX.   

	начало
	конец
	тип
	QQ

	 983 
	1385 
	начальный
	0,95

	1864 
	2043 
	внутренний
	0,99

	2184 
	2323 
	внутренний
	0,88

	2793 
	3006 
	внутренний
	0,99

	3105 
	3264 
	внутренний
	0,33

	3484 
	3575 
	внутренний
	0,19

	3649 
	3784 
	внутренний
	0,98

	3858 
	3972 
	внутренний
	0,99

	4053 
	4160 
	конечный
	0,99


QQ — мера близости двух систем отрезков, вычисляется как отношение длины пересечения к длине объединения отрезков из этих систем.

Зеленым цветом покрашены экзоны, похожие на находки в большей степени.
По итогам таблице ненашлось ни одного экзона, который бы не нашел BlastX. Но нужно заметить, что BlastX нашел еще один дополнительный экзон.  

Не нашлось ни одного экзона, не пересекающиеся ни с одним из BlastX-экзонов в обеих изоформах).
2.3.  Найдите Ваш ген в геноме человека, используя программу BLAT в Human Genome Browser. Выделите кодирующие и некодирующие экзоны

База Human Genome Browser (HGB) (http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway) содержит гены, белки, мРНК, EST и другие объекты, картированные на геном человека (и не только). Браузер позволяет просмотреть разнообразную информацию, относящуюся к заданному фрагменту ДНК. Программа BLAT аналогично BLAST позволяет искать последовательности в геноме с учетом возможной фрагментированности генома.
Полученная информация:

	Описание найденного фрагмента генома

	Цепь ДНК
	Хромосома
	Геномные координаты
	OFFSET

	
	
	начало
	конец
	

	обратная
	7
	150211328
	150215609
	8564
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. 
Участок генома с найденными экзонами:

SIZE IDENTITY CHROMOSOME STRAND  START     END      QUERY START  END TOTAL 
2475   99.9%     7          -  150211361 150215528 AK023141  1  2475  2475

	tcgcggctcc ctggctcgca gtgcctgccg ggagccacgt ctccgaagac  
	       -150207015

	cgatagctgc ttcgggattg gcgtccgggc ggctatctag gggctgctgg  
	-150206965

	GAAGATGGCG GACTCGGTGG CTAGCCGATG AGGAGGCCGC GGGGGGAACC  
	-150206915

	CGGCCCCCGG GCCCCGAGAC CGACTGAGGG AGCGACCTGC GCAGGGCCCG  
	-150206865

	GGGAGTCATG TAGGGGTGGC GCCTGCGGGG AGGGCTGCGG GAGGGCAGCG  
	-150206815

	GGAGCTGGTG TTAGCGGCAG CGGCCACGGT CTCCTGGCGT CCCTGGGCCG  
	-150206765

	GGGTGGGTGT TGGGGCCCCC GACTTCGCCG ACTCCGCGCC ATCGCAAAGC  
	-150206715

	GGTGCACTCG GGCTCCACGC GCGCCCTGCg AGGTGGGCGC TGCGTTTTCA  
	-150206665

	TTTCACGGGT GAGGAGACTT AGAGAGACGA AGCCACTTGT CCAAGGTCAC  
	-150206615

	GCCGCTGGTG AGTGGGAGCG CCCAGCATGG AACCCAGCAC CGTCCAGCCG  
	-150206565

	CGGAGCCCGC GTTCCACCCT CTGTGCCGCC GCCGCCTCCT GTGGGAGAGG  
	-150206515

	GAGGTGGTCG GGAGAGTGCA CGCCGGTGCC GCCTGGGCTC CAGACTGGGC  
	-150206465

	GCGACCACTA ACCCGGTTAA TGACCTCGGG CTTAACTTAA CCCCTTCGCT  
	-150206415

	GCTCTGGGCC TGCGTTTCTC CACCGGTGAA ATGAGgtaat gccagccctg  
	-150206365

	cctactcttc atgggcgtgt aaggagcatc agagatggtg catgtggaat  
	-150206315

	tgctttgcaa gtagtgctgc gctgagcgca ctgaggatta tgattgctgt  
	-150206265

	ttcaaaggcg tggaaggagg cagaggggcg gggtggggaa gaggcccaga  
	-150206215

	gcagtcacaa aggcttgctc tgaccacagg ccccctaaat gaggagtgag  
	-150206165

	gtaagcagta ggtagcaggt ctttctcccc tttggagaaa acctcacccc  
	-150206115

	cttttttggg ctgcccctca gGGTCTCCAT CACCCAACTC CATGCTTCGA  
	-150206065

	GTCCTGCTCT CTGCTCAGAC CTCCCCTGCT CGGCTGTCTG GCCTGCTGCT  
	-150206015

	GATCCCTCCA GTACAGCCCT GCTGTTTGGG GCCCAGCAAA TGGGGGGACC  
	-150205965

	GGCCTGTTGG AGGAGGCCCC AGTGCAGGTC CTGtGCAAGG ACTGCAGCGG  
	-150205915

	CTTCTGGAAC AGGCGAAGAG CCCTGGGGAG CTGCTGCGCT GGCTGGGCCA  
	-150205865

	GAACCCCAGC AAGGTGCGCG CCCACCACTA CTCGGTGGCG CTTCGTCGTC  
	-150205815

	TGGGCCAGCT CTTGGGGTCT CGGCCACGGC CCCCTCCTGT GGAGCAGGTC  
	-150205765

	ACACTGCAGG ACTTGAGTCA GCTCATCATC CGAAACTGCC CCTCCTTTGA  
	-150205715

	CATTCACACC ATCCACGTGT GTCTGCACCT TGCAGTCTTA CTTGgtgagg  
	-150205665

	aggggcttga ggtgggcgcc tggggggcta ggtgttaatg aagaataggg  
	-150205615

	agaacagtag aggaccacgg acagagaccc agcctctcag gcgtttgccc  
	-150205565

	aggaacgctt gctcctgctc ccgtcctatg tctgcggcag acatcatgag  
	-150205515

	tcgaacgcac tccttccggc ctcgctaggg tgccacccca gattcctgct  
	-150205465

	aatagagtgc cctaggaagc caccataatt tgtcacaatt ggtatgagat  
	-150205415

	gaaagcctat ttgccatctt tgtatgtact ccctacaaac cgtttcgata  
	-150205365

	cctcatagcc acatgatact ttacatgtct ctagtgtttg cacttaaact  
	-150205315

	ctagcacacc ttcccgctca ggaaacggga gaggagaaag gtggagaatt  
	-150205265

	caccaagtaa ccccatgata agaacagcag cacagctctg ttaccaggct  
	-150205215

	gccttttacc tctccccctc aggctttcca tctgatggtc ccctggtgtg  
	-150205165

	tgccctggaa caggagcgaa ggctccgcct ccctccgaag ccacctcccc  
	-150205115

	ctttgcagcc ccttctccga ggtgggcaag ggttggaagc tgctctaagc  
	-150205065

	tgcccccgtt ttctgcggta tccacggcag catctgatca gcagcctggc  
	-150205015

	aggtgctgga gggggttaaa atcagatggg ggtggggagg gctgacagga  
	-150204965

	ggaggaaggt gggctcagtt ggctgggctg aggtggaatt gagccagccg  
	-150204915

	gaggtccggc tgaggcccag cgtgacaggc tgctcttcac agaggcaagg  
	-150204865

	ccagaggaac tgactcccca cgtgatggtg ctcctggccc agcacctggc  
	-150204815

	ccggcaccgg ttgcgggagc cccagcttct ggaagccatt gcccacttcc  
	-150204765

	tggtggttca ggaaacgcaa ctcagcagca aggtgggctt gccacccacc  
	-150204715

	ctccagtgca tctctgtcat tctcagggac cttgtcaggc ccagcgcctc  
	-150204665

	gtgcagctcg gctatccttt tcctgaagca gacacaccct ctctgtcccc  
	-150204615

	tgggacctgc atcttttcta caccctttct gtggcttgcc cacctcctgt  
	-150204565

	cagcagcatg cattcctgga aatctgcagt ttcccaaagc actcttagca  
	-150204515

	gcatcctagc tccacccatc cctctcgaag tcttcagggc cagaccccac  
	-150204465

	agcgatgtcc cctctgcctg tctggtgatt agtcacgtgc agctcgtgac  
	-150204415

	tgctttgctg ttgaactgtg aggccggagg gactgtcctg tctttacagc  
	-150204365

	agtgttgtaa acctgagggc taagcctctc taaggcttag cttgtaaaag  
	-150204315

	atgactgcag aaatacttga cactgggtaa tgaactgctc ttcctccaca  
	-150204265

	gGTGGTACAG AAGTTGGTCC TGCCCTTTGG GCGACTGAAC TACCTGCCCC  
	-150204215

	TGGAACAGCA GTTTATGCCC TGCCTTGAGA GGATCCTGGC TCGGGAAGCA  
	-150204165

	GGGGTGGCAC CCCTGGCTAC AGTCAACATC TTGATGTCAC TGTGCCAACT  
	-150204115

	GCGGTGCCTG CCCTTCAGAG CCCTGCACTT TGTTTTTTCC CCTGGCTTCA  
	-150204065

	TCAACTACAT CAGTGGTACG CAGCCAGGAT GGCTGGCTGG GCCCCTGAGG  
	-150204015

	GCTGGAGAGG CAGGGGAGCA GGGTGGCCTG CAGCCCAGAG CCCCAGTCCC  
	-150203965

	CGCCTCCCCA CAGGCACcCC TCATGCTCTG ATTGTGCGTC GCTACCTCTC  
	-150203915

	CCTGCTGGAC ACGGCCGTGG AGCTGGAGCT CCCAGGATAC CGGGGTCCCC  
	-150203865

	GCCTTCCCCG AAGGCAGCAA GTGCCCATCT TTCCCCAGCC TCTCATCACC  
	-150203815

	GACCGTGCCC GCTGCAAGTA CAGGTGGATG GGGCAGCCTG GGGCAAGGGG  
	-150203765

	AGGGGCCAGC CTGGGACCAG CAGAGTGGAA AAGCCAGAGG GACCATGAAG  
	-150203715

	CGCCAAAGCT AAGGAGCTCT CGGCCACCAT AAAACTGGGC CCTGAAGCAG  
	-150203665

	CAGAGGGCTT TGCCCAGGGT GGTGGCACTA GACTGGGACA GATTAGGATG  
	-150203615

	AGGTGCCGGG CCCTTCCTGC TACTGGTGTC CTTTCTCCTC AGTCACAAGG  
	-150203565

	ACATAGTAGC TGAGGGGTTG CGCCAGCTGC TGGGGGAGGA GAAATACCGC  
	-150203515

	CAGGACCTGA CTGTGCCTCC AGGCTACTGC ACAGGTGAGC AAGGGGCAGG  
	-150203465

	CGGCAGGCCC GGGGAGACGG AGCCCTGGCT AAGGCCGCCG GCCCTGCTCC  
	-150203415

	CCTCCAGACT TCCTGCTGTG CGCCAGCAGC TCTGGTGCTG TGCTTCCCGT  
	-150203365

	GAGGACCCAG GACCCCTTCC TGCCATACCC ACCAAGGTCC TGCCCACAGG  
	-150203315

	GCCAGGCTGC CTCTAGCGCC ACTACTCGAG ACCCTGCCCA GAGGTAAAGG  
	-150203265

	AGGCAGGGTG GGGGAGCCCT GGCCACCTTG CCCGCCATGC CCTGAGCCAC  
	-150203215

	GTCCCTCCCC CTGCAGGGTG GTGCTGGTGT TGCGGGAACG CTGGCATTTC  
	-150203165

	TGCCGGGACG GCCGGGTGCT GCTGGGCTCG AGGGCCCTGA GGGAGCGGCA  
	-150203115

	CCTAGGCCTG ATGGGCTACC AGCTCCTGCC GGTGAGTGGC CCTGGCCTGG  
	-150203065

	CCCGTGGCGC ATCCTCACTC CCAGCCTGCG GGTAACCTGC CGCCCTCTCC  
	-150203015

	TCTCCCCACA GCTACCCTTC GAGGAACTGG AGTCCCAGAG AGGCCTGCCC  
	-150202965

	CAGCTCAAGA GCTACCTGAG GCAGAAGCTC CAGGCCCTGG GCCTGCGCTG  
	-150202915

	GGGGCCTGAA GGGGGCTGAG GGGTTGATGT GGGGTTCAGG ATGGCCCCCC  
	-150202865

	CATGGGGGGT GGATGATTTG CACTTTGGTT CCCTGTGTTT TGATTTCTCA  
	-150202815

	TTAAAGTTCC TTTCCTTCcc cgttgtgaat ctcagttttg ggacggggag  
	-150202765

	cagagctgag tcccccgcct cttccattca tgccccgccc cccatacaaa  
	-150202715

	gacaaaaggc cacagata
	


  Красным цветом выделены некодирующие экзоны, синим – кодирующие. В правом столбце указаны координаты по данной последовательности, полученные с помощью Excel путем вычитания из числа OFFSET из геномных координат. 

Выравнивание мРНК с идентификатором AK023141:

Side by Side Alignment

000000001 gaagatggcggactcggtggctagccgatgaggaggccgcggggggaacc 000000050

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215528 gaagatggcggactcggtggctagccgatgaggaggccgcggggggaacc 150215479

000000051 cggcccccgggccccgagaccgactgagggagcgacctgcgcagggcccg 000000100

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215478 cggcccccgggccccgagaccgactgagggagcgacctgcgcagggcccg 150215429

000000101 gggagtcatgtaggggtggcgcctgcggggagggctgcgggagggcagcg 000000150

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215428 gggagtcatgtaggggtggcgcctgcggggagggctgcgggagggcagcg 150215379

000000151 ggagctggtgttagcggcagcggccacggtctcctggcgtccctgggccg 000000200

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215378 ggagctggtgttagcggcagcggccacggtctcctggcgtccctgggccg 150215329

000000201 gggtgggtgttggggcccccgacttcgccgactccgcgccatcgcaaagc 000000250

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215328 gggtgggtgttggggcccccgacttcgccgactccgcgccatcgcaaagc 150215279

000000251 ggtgcactcgggctccacgcgcgccctgcaaggtgggcgctgcgttttca 000000300

<<<<<<<<< ||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215278 ggtgcactcgggctccacgcgcgccctgcgaggtgggcgctgcgttttca 150215229

000000301 tttcacgggtgaggagacttagagagacgaagccacttgtccaaggtcac 000000350

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215228 tttcacgggtgaggagacttagagagacgaagccacttgtccaaggtcac 150215179

000000351 gccgctggtgagtgggagcgcccagcatggaacccagcaccgtccagccg 000000400

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215178 gccgctggtgagtgggagcgcccagcatggaacccagcaccgtccagccg 150215129

000000401 cggagcccgcgttccaccctctgtgccgccgccgcctcctgtgggagagg 000000450

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215128 cggagcccgcgttccaccctctgtgccgccgccgcctcctgtgggagagg 150215079

000000451 gaggtggtcgggagagtgcacgccggtgccgcctgggctccagactgggc 000000500

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215078 gaggtggtcgggagagtgcacgccggtgccgcctgggctccagactgggc 150215029

000000501 gcgaccactaacccggttaatgacctcgggcttaacttaaccccttcgct 000000550

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150215028 gcgaccactaacccggttaatgacctcgggcttaacttaaccccttcgct 150214979

000000551 gctctgggcctgcgtttctccaccggtgaaatgag 000000585

<<<<<<<<< ||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214978 gctctgggcctgcgtttctccaccggtgaaatgag 150214944



000000586 ggtctccatcacccaactccatgcttcgagtcctgctctctgctcagacc 000000635

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214657 ggtctccatcacccaactccatgcttcgagtcctgctctctgctcagacc 150214608

000000636 tcccctgctcggctgtctggcctgctgctgatccctccagtacagccctg 000000685

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214607 tcccctgctcggctgtctggcctgctgctgatccctccagtacagccctg 150214558

000000686 ctgtttggggcccagcaaatggggggaccggcctgttggaggaggcccca 000000735

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214557 ctgtttggggcccagcaaatggggggaccggcctgttggaggaggcccca 150214508

000000736 gtgcaggtcctgcgcaaggactgcagcggcttctggaacaggcgaagagc 000000785

<<<<<<<<< |||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214507 gtgcaggtcctgtgcaaggactgcagcggcttctggaacaggcgaagagc 150214458

000000786 cctggggagctgctgcgctggctgggccagaaccccagcaaggtgcgcgc 000000835

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214457 cctggggagctgctgcgctggctgggccagaaccccagcaaggtgcgcgc 150214408

000000836 ccaccactactcggtggcgcttcgtcgtctgggccagctcttggggtctc 000000885

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214407 ccaccactactcggtggcgcttcgtcgtctgggccagctcttggggtctc 150214358

000000886 ggccacggccccctcctgtggagcaggtcacactgcaggacttgagtcag 000000935

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214357 ggccacggccccctcctgtggagcaggtcacactgcaggacttgagtcag 150214308

000000936 ctcatcatccgaaactgcccctcctttgacattcacaccatccacgtgtg 000000985

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214307 ctcatcatccgaaactgcccctcctttgacattcacaccatccacgtgtg 150214258

000000986 tctgcaccttgcagtcttacttg 000001008

<<<<<<<<< ||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150214257 tctgcaccttgcagtcttacttg 150214235



000001009 gtggtacagaagttggtcctgccctttgggcgactgaactacctgcccct 000001058

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212827 gtggtacagaagttggtcctgccctttgggcgactgaactacctgcccct 150212778

000001059 ggaacagcagtttatgccctgccttgagaggatcctggctcgggaagcag 000001108

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212777 ggaacagcagtttatgccctgccttgagaggatcctggctcgggaagcag 150212728

000001109 gggtggcacccctggctacagtcaacatcttgatgtcactgtgccaactg 000001158

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212727 gggtggcacccctggctacagtcaacatcttgatgtcactgtgccaactg 150212678

000001159 cggtgcctgcccttcagagccctgcactttgttttttcccctggcttcat 000001208

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212677 cggtgcctgcccttcagagccctgcactttgttttttcccctggcttcat 150212628

000001209 caactacatcagtggtacgcagccaggatggctggctgggcccctgaggg 000001258

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212627 caactacatcagtggtacgcagccaggatggctggctgggcccctgaggg 150212578

000001259 ctggagaggcaggggagcagggtggcctgcagcccagagccccagtcccc 000001308

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212577 ctggagaggcaggggagcagggtggcctgcagcccagagccccagtcccc 150212528

000001309 gcctccccacaggcactcctcatgctctgattgtgcgtcgctacctctcc 000001358

<<<<<<<<< |||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212527 gcctccccacaggcacccctcatgctctgattgtgcgtcgctacctctcc 150212478

000001359 ctgctggacacggccgtggagctggagctcccaggataccggggtccccg 000001408

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212477 ctgctggacacggccgtggagctggagctcccaggataccggggtccccg 150212428

000001409 ccttccccgaaggcagcaagtgcccatctttccccagcctctcatcaccg 000001458

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212427 ccttccccgaaggcagcaagtgcccatctttccccagcctctcatcaccg 150212378

000001459 accgtgcccgctgcaagtacaggtggatggggcagcctggggcaagggga 000001508

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212377 accgtgcccgctgcaagtacaggtggatggggcagcctggggcaagggga 150212328

000001509 ggggccagcctgggaccagcagagtggaaaagccagagggaccatgaagc 000001558

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212327 ggggccagcctgggaccagcagagtggaaaagccagagggaccatgaagc 150212278

000001559 gccaaagctaaggagctctcggccaccataaaactgggccctgaagcagc 000001608

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212277 gccaaagctaaggagctctcggccaccataaaactgggccctgaagcagc 150212228

000001609 agagggctttgcccagggtggtggcactagactgggacagattaggatga 000001658

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212227 agagggctttgcccagggtggtggcactagactgggacagattaggatga 150212178

000001659 ggtgccgggcccttcctgctactggtgtcctttctcctcagtcacaagga 000001708

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212177 ggtgccgggcccttcctgctactggtgtcctttctcctcagtcacaagga 150212128

000001709 catagtagctgaggggttgcgccagctgctgggggaggagaaataccgcc 000001758

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212127 catagtagctgaggggttgcgccagctgctgggggaggagaaataccgcc 150212078

000001759 aggacctgactgtgcctccaggctactgcacaggtgagcaaggggcaggc 000001808

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212077 aggacctgactgtgcctccaggctactgcacaggtgagcaaggggcaggc 150212028

000001809 ggcaggcccggggagacggagccctggctaaggccgccggccctgctccc 000001858

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150212027 ggcaggcccggggagacggagccctggctaaggccgccggccctgctccc 150211978

000001859 ctccagacttcctgctgtgcgccagcagctctggtgctgtgcttcccgtg 000001908

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211977 ctccagacttcctgctgtgcgccagcagctctggtgctgtgcttcccgtg 150211928

000001909 aggacccaggaccccttcctgccatacccaccaaggtcctgcccacaggg 000001958

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211927 aggacccaggaccccttcctgccatacccaccaaggtcctgcccacaggg 150211878

000001959 ccaggctgcctctagcgccactactcgagaccctgcccagaggtaaagga 000002008

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211877 ccaggctgcctctagcgccactactcgagaccctgcccagaggtaaagga 150211828

000002009 ggcagggtgggggagccctggccaccttgcccgccatgccctgagccacg 000002058

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211827 ggcagggtgggggagccctggccaccttgcccgccatgccctgagccacg 150211778

000002059 tccctccccctgcagggtggtgctggtgttgcgggaacgctggcatttct 000002108

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211777 tccctccccctgcagggtggtgctggtgttgcgggaacgctggcatttct 150211728

000002109 gccgggacggccgggtgctgctgggctcgagggccctgagggagcggcac 000002158

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211727 gccgggacggccgggtgctgctgggctcgagggccctgagggagcggcac 150211678

000002159 ctaggcctgatgggctaccagctcctgccggtgagtggccctggcctggc 000002208

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211677 ctaggcctgatgggctaccagctcctgccggtgagtggccctggcctggc 150211628

000002209 ccgtggcgcatcctcactcccagcctgcgggtaacctgccgccctctcct 000002258

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211627 ccgtggcgcatcctcactcccagcctgcgggtaacctgccgccctctcct 150211578

000002259 ctccccacagctacccttcgaggaactggagtcccagagaggcctgcccc 000002308

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211577 ctccccacagctacccttcgaggaactggagtcccagagaggcctgcccc 150211528

000002309 agctcaagagctacctgaggcagaagctccaggccctgggcctgcgctgg 000002358

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211527 agctcaagagctacctgaggcagaagctccaggccctgggcctgcgctgg 150211478

000002359 gggcctgaagggggctgaggggttgatgtggggttcaggatggccccccc 000002408

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211477 gggcctgaagggggctgaggggttgatgtggggttcaggatggccccccc 150211428

000002409 atggggggtggatgatttgcactttggttccctgtgttttgatttctcat 000002458

<<<<<<<<< |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211427 atggggggtggatgatttgcactttggttccctgtgttttgatttctcat 150211378

000002459 taaagttcctttccttc 000002475

<<<<<<<<< ||||||||||||||||| <<<<<<<<<

150211377 taaagttcctttccttc 150211361

Таблица. Найденные в Human Genome Browser экзоны 

	идентификатор мРНК

	начало экзона
	конец экзона
	тип экзона

	150215579
	15021863
	некодирующий

	150214650
	150214173
	смешанный

	150212780
	150211346
	смешанный
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