Practice5_protocol


Выравнивание мутантов.
Выравнивание производилось с помощью программы JalView. С помощью скрипта evolve_protein.pl были получены 3 мутантные последовательности, состоящие из 20 аминокислотных остатков.

Выравнивание производилось вручную посредством встроенного текстового поиска коротких последовательностей из мутантного белка.
Результаты выравнивания представлены в виде изображений ниже:
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МУТАНТ 1

Парное выравнивание мутанта 1 и исходной последовательности MOXC_BACSU.  Красным цветом выделены положительно заряженные аминокислоты, синим – отрицательно заряженные, серым – неполярные аминокислоты, зеленым – с ароматическим радикалом, бирюзовым – полярные незаряженные. 
Вероятность изменения остатка – 0.6, вероятность замены – 0.6.
Идентичность = 4/20 = 20%

Сходство =8/20 = 40 %

Вес  по матрице BLOSUM62 = 3
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МУТАНТ 2

Парное выравнивание мутанта 2 и исходной последовательности MOXC_BACSU.  Красным цветом выделены положительно заряженные аминокислоты, синим – отрицательно заряженные, серым – неполярные аминокислоты, зеленым – с ароматическим радикалом, бирюзовым – полярные незаряженные. 

Вероятность изменения остатка – 0.6, вероятность замены – 0.6.
Идентичность = 3/20 = 15%

Сходство =8/20 = 40 %

Вес  по матрице BLOSUM62 = 2
МУТАНТ 3
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Парное выравнивание мутанта 3 и исходной последовательности MOXC_BACSU.  Красным цветом выделены положительно заряженные аминокислоты, синим – отрицательно заряженные, серым – неполярные аминокислоты, зеленым – с ароматическим радикалом, бирюзовым – полярные незаряженные. 

Вероятность изменения остатка – 0.6, вероятность замены – 0.6.
Идентичность = 9/20 = 45%

Сходство =11/20 = 55%

Вес  по матрице BLOSUM62 = 30
Вывод:
Чем больше вес по матрице, тем больше произошло совпадений, тем ценнее не заменять данную аминокислоту на другую. Если исходить из того, с какой вероятностью происходили замены и изменения, то больший процент совпадения у третьего мутанта  можно объяснить тем, что в его случае была самая низкая вероятность изменения (0.4).
Выравнивание ортологов. 

Построить выравнивание последовательностей белка MOXC_BACSU с 3мя его ортологами. 
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Рис. 4. Выравнивание последовательностей белков с идентификаторами MOXC_BACSU; YXEK_BACSU; SNAA_STRPR. Использована схема раскраски ClustalX. 
Далее проводим выравнивания последовательностей попарно с помощью программы EMBOSS. Получаем 3 таблички:
Сравнение последовательностей  MOXC_BACSU и YXEK_BACSU:
#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: MOXC_BACSU

# 2: YXEK_BACSU

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 50.0

# Extend_penalty: 5.0

#

# Length: 446

# Identity:     206/446 (46.2%)

# Similarity:   288/446 (64.6%)

# Gaps:           9/446 ( 2.0%)

# Score: 986.0

# 

#

#=======================================

Сравнение последовательностей MOXC_BACSU и SNAA_STRPR:
#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: MOXC_BACSU

# 2: SNAA_STRPR

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 50.0

# Extend_penalty: 5.0

#

# Length: 449

# Identity:     178/449 (39.6%)

# Similarity:   250/449 (55.7%)

# Gaps:          34/449 ( 7.6%)

# Score: 522.0

# 

#

#=======================================

Сравнение последовательностей  YXEK_BACSU  и SNAA_STRPR:
#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: YXEK_BACSU

# 2: SNAA_STRPR

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 50.0

# Extend_penalty: 5.0

#

# Length: 447

# Identity:     208/447 (46.5%)

# Similarity:   282/447 (63.1%)

# Gaps:          31/447 ( 6.9%)

# Score: 740.0

# 

#

#=======================================

Вывод: Самый высокий процент идентичности у белков с идентификаторами MOXC_BACSU и YXEK_BACSU, что говорит об их более близком родстве. 
