Занятие 10.
2) 
1.Замены нуклеотидов, приводящие к заменам нуклеотидов, можно описать в следующей таблице:
	№ замены
	1
	2
	3
	4
	5

	Положение в белках
	186
	189
	192
	200
	219

	Положение в нуклеотидах
	556-558
	565-567
	574-576
	598-600
	655-657

	P1
	V
	Q
	S
	N
	A

	P2
	T
	K
	A
	A
	S

	G1
	GTG
	CAG
	TCT
	AAC
	GCT

	G2
	ACC
	AAG
	GCC
	GCT
	TCT

	Число замен нуклеотидов
	3
	1
	2
	3
	1


2.Число синонимичных замен, приходящихся на третью позицию кодона – 18.
Интересно то, что они не повлияли на последовательность, и она осталась неизменной. Из этого можно предположить, что вторая и первая позиции намного сильнее защищены от мутаций, чем третья. Возможно, это сделано для того, чтобы уменьшить число мутаций в генах, способных приводить к изменению аминокислотной последовательности белков, т.к. большинство мутаций сказываются негативно на функциональности белка.
Белок:
                                                                                                    
                    *       180         *       200         *       220         *       240         
SYK1_ECOLI : QEARYRQRYLDLISNDESRNTFKVRSQILSGIRQFMVNRGFMEVETPMMQVIPGGAAARPFITHHNALDLDMYLRIAPELY : 243
Q5PL30_SAL : QEARYRQRYLDLISNDESRNTFKTRSKILAGIRQFMVARGFMEVETPMMQVIPGGASARPFITHHNALDLDMYLRIAPELY : 243
             QEARYRQRYLDLISNDESRNTFK RS IL GIRQFMV RGFMEVETPMMQVIPGGA ARPFITHHNALDLDMYLRIAPELY      

Геном
                                                                                                    
            *         
EC28375  :tcagg :  490
AAV78749 :ccagg :  490
           CAGG       
                                                                                                    
                500         *       520         *       540         *       560         *           
EC28375  : aagcgcgctatcgtcagcgttatctcgatctcatctccaacgatgaatcccgcaacacctttaaagtgcgctcgcagatcct :  572
AAV78749 : aagcgcgctatcgccagcgttatctggatctcatctctaacgatgaatcccgtaacaccttcaaaacccgttcgaagatcct :  572
           AAGCGCGCTATCG CAGCGTTATCT GATCTCATCTC AACGATGAATCCCG AACACCTT AAA   CG TCG AGATCCT       
                                                                                                    
              580         *       600         *       620         *       640         *             
EC28375  : ctctggtattcgccagttcatggtgaaccgcggctttatggaagttgaaacgccgatgatgcaggtgatccctggcggtgcc :  654
AAV78749 : ggccggtattcgccagtttatggttgctcgcggctttatggaagtcgaaacgccgatgatgcaggtgatcccaggcggcgcg :  654
             C GGTATTCGCCAGTT ATGGT    CGCGGCTTTATGGAAGT GAAACGCCGATGATGCAGGTGATCCC GGCGG GC        
                                                                                                    
            660         *       680         *       700         *       720             
EC28375  : gctgcgcgtccgtttatcacccaccataacgcgctggatctcgacatgtacctgcgtatcgcgccggaactg 
AAV78749 : tctgcccgtccgtttatcacccatcacaacgcgctggatctggatatgtacctgcgtatcgcgccggaactg 
            CTGC CGTCCGTTTATCACCCA CA AACGCGCTGGATCT GA ATGTACCTGCGTATCGCGCCGGAACTG 

Синонимичных замен, не приходящихся на третью позицию, нет!
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3) 
[image: image1.emf]Предшественник гемагглютинина вируса гриппа
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В целом графики схожи, т.к. большинство точек графика находятся ниже прямой. Но в моем белке наблюдается тот факт, что не все замены нуклеотидов ведут к заменам аминокислот, что видно на моем графике в верхнем правом углу: некоторые точки графика проходят выше прямой. 
