Поиск гомологов белка Sodc_ecoli в геномах родственных бактерий.
Занятие7.
Задание 2.

Требуется: найти с помощью TBLASTN  лучшего гомолога в геноме данного организма (Pseudomonas aeruginosa)

Предварительно были созданы индексные файлы по геному Pseudomonas aeruginosa.
embl|AE004597|AE004597 Pseudomonas aeruginosa PAO1, section 158 ...    34   0.013

По счету и e-value видно, что гомолог не очень близкий.

ID: AE004597

AC: AE004597; AE004091;

e-value: 0.013.

Координаты выравнивания:

	AE004597
	58-112

	SODC_ECOLI
	3861-4037


 В записи CDS не аннотирован.
Задание 3.

Требуется с помощью программы TBlastN найти гомологи в геноме Pseudomonas aeruginos, Pasteurella multocida, Vibrio cholerae.
Предварительно были созданы индексные файлы для поиска по геномам Pseudomonas aeruginos, Pasteurella multocida, Vibrio cholerae.
В результате выполнения  программы TBlastN Е-value предыдущей находки изменился до 0.025, т.е. вырос в 2 раза.
Были найдены два хита из организмов Vibrio cholerae и Pasteurella multocida, соответствующие e-value - 3e-43 и 4e-43.

embl|AE004235|AE004235 Vibrio cholerae O1 biovar eltor str. N169...   169   3e-43

embl|AE006232|AE006232 Pasteurella multocida subsp. multocida st...   169   4e-43

embl|AE004597|AE004597 Pseudomonas aeruginosa PAO1, section 158 ...    34   0.025

Задание 4.
Требуется с помощью программы BlastN найти гомологи в геноме Pseudomonas aeruginos, Pasteurella multocida, Vibrio cholerae.
 В результате выполнения  программы BlastN были найдены гомологи, лучший e-value 0.32, хит из организма Pseudomonas aeruginosa. В предыдущем поиске он не был найден.
Лучший хит из предыдущего поиска имеет e-value 1.3 и находится на 4-ом месте.
embl|AE004505|AE004505 Pseudomonas aeruginosa PAO1, section 66 o...    34   0.32 

embl|AE006111|AE006111 Pasteurella multocida subsp. multocida st...    32   1.3  

embl|AE004426|AE004426 Vibrio cholerae O1 biovar eltor str. N169...    32   1.3  

embl|AE004178|AE004178 Vibrio cholerae O1 biovar eltor str. N169...    32   1.3  

Занятие 8.
Задание1.
Требуется с помощью программы fasta34 найти гомологов в том геноме, в котором по результату поиска TBlastN найден лучший гомолог.

В данном случае это Vibrio holerae.

Был найден тот же гомолог, что и при поиске программой TBLASTN. 
Его e-value - 3.1e-24 (по результатам TBlastN - 3e-43).
Границы выравнивания:

	Последовательность
	Начало выравнивания
	Окончание выравнивания

	EC51242
	522
	70

	AE004235
	9371
	9823


Задание 2. 
Требуется «заставить» MegaBlast «ошибиться».

Для этого создается последовательность из 100-120 нуклеотидов одного из геномов.

Потом в ней следует изменить несколько нуклеотидов.

Исходная последовательность:

ttgccgcggtcataccgaaaacaagaacgttttttgcctatcagttacaggttttttggg

gcgctgaatcacaatttattgaagatccttaccgtttccatccgatgctggcggatttag

Измененная последовательность:

gtgccgcggtcataccgaaaacaagaactttttttgcctatcagttacaggttttgtggg

gcgctgaatcacaatttattgaaaatccttaccgtttccatccgatgctggaggatttag

Megablast не нашел измененную последовательность в банке.

Можно было добиться того же результата и меньшим числом замен – четырьмя. Главное – чтобы число подряд идущих символов без замен было меньше числа, задаваемого параметром –W – в данном случае – 28.

Задание 3.
Требуется найти гомологов глициновых тРНК E.coli в трех данных геномах.
При различных вариациях указанных параметров, были получены следующие результаты:

	W
	T
	N
	Число гомологов

	11
	16
	0
	57

	11
	18
	0
	43

	11
	21
	0
	29

	11
	16
	1
	61

	11
	18
	1
	49

	11
	21
	1
	24

	11
	16
	2
	88

	11
	18
	2
	58

	11
	21
	2
	33

	12
	16
	0
	52

	12
	18
	0
	32

	12
	21
	0
	26

	12
	16
	1
	54

	12
	18
	1
	44

	12
	21
	1
	21

	12
	16
	2
	77

	12
	18
	2
	54

	12
	21
	2
	30


