Задание №1

Всего было задано 14 последовательностей со средней длиной около 200 нуклеотидов, и в 4 из них не было экспериментально установленных сайтов связывания.

Рассмотрим сначала результаты, полученные программой МЕМЕ с параметром "One per sequence". 

9 из 10 известных сайтов связывания были найдены программой с ошибкой в 1-2 нуклеотида (предсказанная последовательность сдвинута относительно реальной на 1-2 нуклеотида вправо или влево). 1 из 10 реальных сайтов не был предсказан: в последовательности purA программа посчитала сайтом не ту часть последовательности. И еще в 4 последовательностях, не имеющих в действительности сайтов связывания, программа попыталась их предсказать (в данном случае «виноват» параметр "One per sequence", заставляющий MEME искать и находить возможные сайты там, где их нет).

Теперь о параметре "Zero or one per sequence". Он, по идее, задает более мягкие условия для поиска сайтов. Найденные при таком условии 9 из 10 сайтов практически полностью совпадают с теми, что нашлись с параметром "One per sequence" (за исключением 1 нуклеотида в 1 последовательности). Десятый экспериментальный сайт в последовательности purA, как и в предыдущем случае, не был найден. А в 4 последовательностях, не имеющих реальных сайтов, гипотетически они были предсказаны для 2.
Изучение 10 реальных сайтов, конечно, не может быть объективным показателем точности работы программы, т.к. объем выборки слишком мал. С одной стороны, МЕМЕ не нашла всего 1 сайт, а с другой – это составляет 10%! Поэтому вообще о работе программы судить сложно. Можно лишь предположить, что с увеличением длины или количества последовательностей ошибок будет больше и они, возможно, будут значительнее.
Кроме того, на заданных параметрах программа находит все же слишком много «лишних» сайтов. Поэтому, на мой взгляд, полностью доверять ее результатам нельзя. На них можно лишь ориентироваться с некоторой достоверностью при поиске регуляторных сайтов в бактериальных геномах.
>codB

catgctcagatgcctgatgcgacgctgacgcgtcttatcaggcctacccactgtttttacaccgataatttttcccccacctttttgcactcattcatataaaaaatatatttccccacgaaaacgattgctttttatcttcagatgaatagaatgcggcggattttttgggtttcaaacagcaaaaagggggaatttcg

>purE

tggtactgggtgcctggcatacggaaggttcaatggtgaaagtcacggcggatgacgttgagctgattcattttccgttttaaaaaacccgcaactttgctgatttcacagccacgcaaccgttttccttgctctctttccgtgctattctctgtgccctctaaagccgagagttgtgcaccacaggagttttaagacgc

>pyrC

gcgaagatggcagccagggcgaagcaatggcgaaaaaactggcgaaaggcattgaagtgaagccaggcgaaattgtcattccatttactgattaatcacgagggcgcattcgcgccctttatttttcgtgcaaaggaaaacgtttccgcttatcctttgtgtccggcaaaaacatcccttcagccggagcatagagatta

>purR

ttaccacttccccttttcgtcaagatcggccaaaattccacgcttacactatttgcgtactggccattgaccccttcctgacgctccgtgtcgtttttccggcgtaccgcaacacttttgttgtgcgtaaggtgtgtaaaggcaaacgtttaccttgcgattttgcaggagctgaagttagggtctggagtgaaatggaa

>cvpA

cgtaggtcggataaggcgtttacgccgcatccgacacgcattgcccgatgccgcaaaggcataaaaagtcgatggcgttgaatattttttcagcgccatttttattgatgcgcgggaaggaaatccctacgcaaacgttttctttttctgttagaatgcgccccgaacaggatgacagggcgtaaaatcgtgggacacat

>purM

atattcagatggttatgaaagaagattattccatccgaaaactaacctttaccctggcacaagtcttctttcgccgcgcgcctggggaaaagacgtgcaaaaaggttgtgtaaagcagtctcgcaaacgtttgctttccctgttagaattgcgccgaattttatttttctaccgcaagtaacgcgtggggacccaagcag

>guaB

actaacggtaaaaattgcaggggattgagaaggtaacatgtgagcgagatcaaattctaaatcagcaggttattcagtcgatagtaacccgcccttcggggatagcaagcattttttgcaaaaaggggtagatgcaatcggttacgctctgtataatgccgcggcaatatttattaaccactctggtcgagatattgccc

>glnB

aactcaactatttgcgtaagctgctgcaaatcaccaaaggcaacgtcacccacgcggcgagaatggcggggcgcaaccggacagaattttataaactgctttcccgacacgagctggatgcaaacgatttcaaggaatgaattggcgttatgtgttacgtttagcagatcaaaagacaggcgaccttttcaaggaatagc

>purL

aggtttactcataaatgagcggcattttgcgtaaacctgcgccagatggcaacttattacagccattggcggcacgcgttgctaattcacgatggtgattttatttccacgcaaacggtttcgtcagcgcatcagattctttataatgacgcccgtttcccccccttgggtacaccgaaagcttagaagacgagagactt

>purA

accaatttgcccgataatattttacgtcgttttggcggtggacttgtggttgcgggcgttgtggtctactacatgttgaggaaaacgattggctgaacaaaaaacagactgatcgaggtcatttttgagtgcaaaaagtgctgtaactctgaaaaagcgatggtagaatccatttttaagcaaacggtgattttgaaaaa

>folD

caaggaaataaatcagttccagatttacaacgccatcatggacgaaaaatgaagctttcagtctcagcgacggtgcgcctcaccttcgcaagaggtcgcttcacgcgataaatctgaaacgaaacctgacagcgcgccccgcttctgacaaaataggcgcatccccttcgatctacgtaacagatggaatcctctctctg

>rpiA

gaacggtgaactggtgcgcctgtttgcaccgtggagcggcatacccagaccgttgtatgctttatttgcggggcgaaaggggatgcctgccattgcgcgatattttatggatgagttaaccacgcggcttgccaacggggtctgaatcgctttttttgtatataatgcgtgtgaaatttcataccacaggcgaaacgatc

>carA

tgtcgcttaatgcctgtaaaacatgcatgagccacaaaataatataaaaaatcccgccattaagttgacttttagcgcccatatctccagaatgccgccgtttgccagaaattcgtcggtaagcagatttgcattgatttacgtcatcattgtgaattaatatgcaaataaagtgagtgaatattctctggagggtgttt

>pdhR

ctttcctacgtaaagtctacatttgtgcatagttacaactttgaaacgttatatatgtcaagttgttaaaatgtgcacagtttcatgatttcaatcaaaacctgtatggacataaggtgaatactttgttactttagcgtcacagacatgaaattggtaagaccaattgacttcggcaagtggcttaagacaggaactca

