Поиск далёких гомологов с помощью PSI-BLAST.
 (Поиск проводился для eIF1A – фактора инициации трансляции 1A,  

                      транскрибируемого с Y  хромосомы человека.)
Таблица 1. Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP 
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	12
	20
	9


Таблица 2. Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	E-value

IF1A_PYRAB

	
	Кол-во
	Новые
	Новые
	Кол-во
	Новые
	Кол-во
	

	1
	11
	+
	+
	20
	+
	3
	1e-06

	2
	28
	+
	-
	22
	+
	119
	
3e-32

	3
	59
	+
	-
	20
	+
	132
	
2e-32

	4
	56
	-
	-
	21
	-
	157
	
2e-28


Новые: 
“+” означает, что на данной итерации появились новые гомологи,

“-”означает, что на данной итерации новых гомологов не появилось
Мои наблюдения

1. Первая итерация является просто обычным поиском Blastp
2. PSI-BLAST имеет смысл использовать для поиска далёких гомологов белка. Далекие гомологи – это такие гомологи, у которых сохранилась похожими только функционально значимые участки. Такой поиск возможен  за счет построения программой профилей.
3. E-value для IF1A_PYRAB от одной итерации к другой изменяется из-за различия профилей, получаемых при каждой итерации и используемых при последующей.  После первого построения профиля и поиска по нему e-value сильно уменьшается (3e-32 против 1e-06), так как программа делает новую матрицу весов  аминокислотных замен (специфичную для данного множества гомологов вместо шаблонной, учреднённой по многим семействам), такую, что тем заменам, которые имеют место между полученными гомологами, присвается больший вес. Вес резко возрастает, следовательно e-value резко уменьшается. В последующих итерациях количество последовательностей, которые удовлетворяют требованиям матрицы предыдущей итерации и следовательно включаются в  новую выборку,  изменяется далеко не так быстро, как между первой и второй итерациями.
      Причина в том, что переход от первой итерации ко второй – это переход от от матрицы, усреднённой по многим семействам, к матрице, специфиной для данного множества гомологов. Это огромный переход. Переходы между последующими итерациями – это переходы между матрицами, характеризующими подмножества одного и того же множества гомологов, - это значительно меншие переходы.      

     Преобразования, происходящие с e-value при дальнейших (после 2-ой) итерациях вряд ли обнаруживают какую-то определйнную тенденцию.             Подмножество, которое в каждой итерации вычленяется из исходного множества, немного уступает ему по мощности, но всё меньше и меньше. Вес выравниваний возрастает, но, видимо, тоже всё меньше и меньше. Так что процесс изменения e-value, претерпевая некоторые неупорядоченные изменения (то небольшое увеличение, то небольшое уменьшение, должен, наверное постепенно прийти к конечной результату, который уже не будет изменяться при проведении новой итерации. 
