Практикум 10.
Задание 1.
С помощью BLAST-сервера EBI был проведен поиск гомологов белка DXR_ECOLI.

Поиск гомологов был запущен по UniProt.
В этой таблице обозначены найденные гомологи, а также их процент идентичности: 
	№ 
	ID белка 
	DE белка 
	Identity (%) 
	E-value

	1
	Q32JT6_SHIDY 
	Putative ATP-binding component of a transport system
	99
	0.0

	2
	DXR_SALTY
	1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate reductoisomerase
	93
	0.0

	3
	DXR_YERPE
	1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate reductoisomerase
	83
	e-147 

	4
	DXR_HAEIN
	1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate reductoisomerase
	77
	e-125 

	5
	DXR_BUCAI
	1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate reductoisomerase
	74
	e-114 

	6
	DXR_BURPS
	1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate reductoisomerase
	70
	e-107 


Задание 2.

Построила два полных парных выравнивания с помощью программы needle.

a. Замена первого нуклеотида  в кодоне АСА на нуклеотид G  привела к замене аминокислоты аланин (Ala) на треонин (Thr) и замена первого нуклеотида в кодоне GCC на А привела к замене аминокислоты аланин (Ala) на треонин (Thr).
b. Я наблюдаю 6 случаев синонимичных замен.   Все они произошли в третьих позициях кодонов.

c. Неcинонимичных замен у меня две, а синонимичных- 6, значит отношение количества синонимичных замен к количеству несинонимичных равно 3:1.

d. Матрица замен:       
	
	c
	a
	g
	t
	гэп

	c
	0
	
	
	
	

	a
	0
	0
	
	
	

	g
	1
	4
	0
	
	

	t
	1
	1
	1
	0
	

	гэп
	1
	0
	1
	0
	0


Очень мало статистических данных, чтобы делать какие-либо глобальные выводы. Хотя можно заметить, что число замен аденина на гуанин на фоне количества остальных замен больше. Замена аденина на гуанин является транзицией.

Задание 3.
Вероятность случайного совпадения нуклеотидов в двух последовательностях в 5 раз выше вероятности случайного совпадения АО в белковых посл. той же длины
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Мы получили диаграмму, на которой в процентах идентичности отложены данные по выравниванию бековых и нуклеотидных последовательностей белка DXR_ECOLI  и его шести гомологов из прокариот.  Красная линия имеет тот смысл, что проценты идентичности в генной и белковой последовательностях коррелируют. Мой график расположен ниже этой линии. Это означает, что существуют синонимичные замены, которые приводят к изменению генной последовательности, но не приводят к изменению аминокислотной (вследствие вырожденности генетического кода). 

В отличие от графика в образце точки на моем графике расположены неравномерно вдоль линии, а сгруппированы в районе 53-63% для аминокислотных последовательностей и 50-60% для генных, соответственно.
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		UNIPROT:DXR_PSEPK		53		p1		8

		UNIPROT:DXR_COLP3 		57		p2		8

		UNIPROT:DXR_VIBVY 		61		p3		8

		DXR_YERPS		71		p4		8

		UNIPROT:DXR_SALTY 		88		p5		8

		UNIPROT:DXR_ECO57 		99		p6		8

		SW:DXR_GEOSL 		50		p7

		GGG		GGA		синонимична

		CCG		CCC		синонимична

		AAC		AGC		несинонимична

														g		гэп

												c		1		1

												a		2

												g		нет

				Prot_Id%		Gene_Id%						гэп		1

		DXR_PSEPK - DXR_COLP3		51.2		49.6

		DXR_PSEPK - DXR_YERPS		51.3		54.5

		DXR_ECOLI - DXR_PSEPK		52.3		57.2

		DXR_PSEPK - DXR_ECO57		52.3		57.1

		DXR_PSEPK - DXR_SALTY		52.8		57.6

		DXR_COLP3 - DXR_VIBVY		53.3		56.5

		DXR_COLP3 - DXR_SALTY		53.9		53.8

		DXR_ECOLI - DXR_COLP3		54.8		56.8

		DXR_PSEPK - DXR_VIBVY		54.8		56

		DXR_COLP3 - DXR_ECO57		54.8		56.7

		DXR_COLP3 - DXR_YERPS		55.5		54.6

		DXR_VIBVY - DXR_YERPS		57.5		57.4

		DXR_ECOLI - DXR_VIBVY		60		61.2

		DXR_VIBVY - DXR_ECO57		60		60.7

		DXR_VIBVY - DXR_SALTY		60.4		61.2

		DXR_YERPS - DXR_SALTY		71.4		66.3

		DXR_ECOLI - DXR_YERPS		71.6		64.7

		DXR_YERPS - DXR_ECO57		71.6		64.8

		DXR_ECOLI - DXR_SALTY		88.7		81.8

		DXR_SALTY - DXR_ECO57		88.7		81.8

		DXR_ECOLI - DXR_ECO57		99.7		99.6
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