Занятие 11. Моделирование эволюции гена.

II. Построение эволюционной модели.
Файл eno_gene1.fasta был получен ещё на занятии 6 и скопирован в поддиректорию “Mutanty” директории “Practice11”.
Длина гена: 1299 нуклеотидов.
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На этом дереве расстояния пересчитаны на длину гена.
Нам нужно получить мутантные последовательности, соответствующие узлам и листьям дерева. Полагается, что в корне дерева находится исходная генная последовательность, а в узлах и листьях – последовательности, получаемые из вышестоящей вершины с помощью внесения случайных точечных замен (их количество показано на дереве, где расстояния пересчитаны на длину гена).
Для совершения данной процедуры был составлен скрипт, позволяющий получить сразу все мутантные последовательности.

Вот его текст.

msbar eno_gene1.fasta mut1.fasta -point 4 -count 195 -auto

msbar eno_gene1.fasta mut2.fasta -point 4 -count 65 -auto

msbar mut1.fasta mutA.fasta -point 4 -count 1104 -auto

msbar mut1.fasta mutB.fasta -point 4 -count 1104 -auto

msbar mut2.fasta mutC.fasta -point 4 -count 1234 -auto

msbar mut2.fasta mut3.fasta -point 4 -count 585 -auto

msbar mut3.fasta mutD.fasta -point 4 -count 650 -auto

msbar mut3.fasta mut4.fasta -point 4 -count 351 -auto

msbar mut4.fasta mutE.fasta -point 4 -count 429 -auto

msbar mut4.fasta mutF.fasta -point 4 -count 429 –auto

Объясним значения параметров:

-point 4 – проведение только одиночных замен нуклеотидов;
-auto – все остальные параметры берём по умолчанию.
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