Практикум 6.
	Эволюционные домены. Pfam.
Домен был взят из резерва - PF08242.
В Pfam были выбраны две доменные архитектуры:
1) PF08242 (сам домен);
Такая доменная архитектура содержится в 1682 последовательностях.
2) PF08242 + PF10119.
Такая – в 102 последовательностях.
С помощью скрипта был получен файл PF08242.xls, содержащий все последовательности с доменом PF08242.
Составлена сводная таблица, подсчитана длина домена, добавлены колонки с царством и видами организмов.
Были отобраны последовательности. С одной доменной архитектурой, число последовательностей из бактерий и эукариот одинаково, а вторая доменная архитектура  встречается в основном у бактерий (только один эукариот).
Затем было скачено  из Pfam выравнивание всех последовательностей доменов. С использованием скрипта были отобраны только выбранные мной последовательности.
Выравнивание было открыто с помощью GeneDoc и модифицировано (убраны С- и  N- концевые участки последовательностей). Последовательности с первым и вторым типами доменных архитектур были объединены в соответствующие группы.
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Обозначения в дереве:  “1 B” – первая доменная архитектура, бакт.;
			       “2 B” – вторая доменная архитектура, бакт.;
			       “1 E” – первая доменная архитектура, эукариотич.;
			       “2 E” – вторая доменная архитектура, эукариотич.

К сожалению, четкого разделения между двумя доменными структурами, как и разделения на бактерии и эукариоты не произошло. Есть только ветви, отделяющие локальные группы: 3 организма(1E), 4 организма со второй дом.арх. (3 бактерии и один эукариот). Если взглянуть на выравнивание нельзя не заметить низкую консервативность, что еще более понижает подлинность данного дерева. 
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