Предсказание генов во фрагменте генома бактерии Yersinia bercovieri
1. Создание файла, содержащего участок фрагмента генома Yersinia bercovieri
Из неаннотированного фрагмента AALC01000090 генома Yersinia bercovieri был вырезан участок с 1 по 4000 пар нуклеотидов посредством программы seqret:
seqret /home/export/samba/public/tmp/yb.fasta –sask
2. Трансляции открытых рамок считывания участка 1-4000 фрагмента AALC01000090
Из полученного фрагмента AALC01000090 длиной 4001 нуклеотидов были извлечены трансляции всех открытых рамок считывания длиной не менее 240 нуклеотидов. При этом была использована программа getorf, которая была выбрана из программ, найденных посредством команды wossname. При  поиске был использован стандартный для бактерий генетический код, и открытой рамкой считалась последовательность, начинающаяся со старт-кодона и заканчивающуюся стоп-кодоном. 
Была использована команда:
getorf –minsize 240 –table 11 –find 1 –sequence AALC01000090.fasta –outseq AALC01000090.orf
3. Индексные файлы BLAST для всех последовательностей из SwissProt из бактерий таксона Enterobacteriales
Был получен файл, содержащий все последовательности из SwissProt из бактерий таксона Enterobacteriales (к нему относится и Y. bercovieri). Для его создания  была использована программа seqret:
seqret sw-org:Enterobacteriales > enterobact.fasta
Для полученных последовательностей были созданы индексные файлы BLAST: 

formatdb -i enterobact.fasta –p T –n entbac
4. Открытые рамки считывания участка 1-4000 фрагмента AALC01000090
Посредством программы grep был получен файл, содержащей список найденных открытых рамок считывания участка 1-4000 фрагмента AALC01000090:

grep “>” AALC01000090.orf  > ORF_list.txt
С помощью программы BLASTP для каждой из этих рамок был произведен поиск гомологов с порогом E-value<0,01 среди последовательностей таксона Enterobacteriales. Данные о числе сходных последовательностей для каждой из рамок были получены с запусканием скрипта  ORF_blastp.script посредством команд:
chmod +x my.script

./my.script
Содержание скрипта ORF_blastp.script:

seqret AALC01000090.orf:AALC01000090_1 stdout|blastall -p blastp -d entbac -e 0.01 -o stdout|grep -c "Expect ="

seqret AALC01000090.orf:AALC01000090_2 stdout|blastall -p blastp -d entbac -e 0.01 -o stdout|grep -c "Expect ="

seqret AALC01000090.orf:AALC01000090_3 stdout|blastall -p blastp -d entbac -e 0.01 -o stdout|grep -c "Expect ="

seqret AALC01000090.orf:AALC01000090_4 stdout|blastall -p blastp -d entbac -e 0.01 -o stdout|grep -c "Expect ="

seqret AALC01000090.orf:AALC01000090_5 stdout|blastall -p blastp -d entbac -e 0.01 -o stdout|grep -c "Expect ="

seqret AALC01000090.orf:AALC01000090_6 stdout|blastall -p blastp -d entbac -e 0.01 -o stdout|grep -c "Expect ="

На основе полученных данных была составлена следующая таблица:

	Рамка 
	Начало во фрагменте
	Конец во фрагменте
	Направление гена
	Число сходных последовательностей из таксона Enterobacteriales

	AALC01000090_1
	16
	504
	прямое
	10

	AALC01000090_2
	977
	3328
	прямое
	7

	AALC01000090_3
	3355
	3999
	прямое
	8

	AALC01000090_4
	3419
	2988
	обратное
	0

	AALC01000090_5
	1881
	1636
	обратное
	0

	AALC01000090_6
	1639
	1286
	обратное
	0


На основе данных, представленных в вышеуказанной таблице, можно сделать вывод, что последние три рамки являются ложными, так как для них не было найдено ни одного гомолога среди последовательностей таксона Enterobacteriales. Соответственно, открытыми рамками считывания участка 1-4000 фрагмента AALC01000090 можно назвать только первые три рамки. Расположение предсказанных генов этих трех рамок считывания можно представить в виде схемы:
16------->504      977---------------------->3328  3355----->3999
 ________________________________________________________________
