Модель эволюции гена
I. Описание модельного филогенетического дерева.

1. Изображение дерева.
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2. Полученное дерево не является ультраметрическим, так как не все расстояния от листьев до заданного формулой корня одинаковы (от A и от B до корня – 90, от всех остальных – 100).

3. Ветви можно представить как разбиения множества листьев.

ветвь длины   5 – {A,B} | {C,D,E,F}
ветвь длины 20 – {C,D} | {A,B,E,F}
ветвь длины  110 -  {E,F} | {A,B,C,D}

4. Другие варианты изображения полученного дерева.
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b. укоренённая прямоугольная кладограмма
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5. Переукоренение исходного дерева.

a. прямоугольная укоренённая филограмма
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b. Это дерево не является ультраметрическим относительно корня, так как расстояния от разных листьев до корня отличаются. Например расстояние от С или D до корня – 50+X, а от E или F до корня – 150+X.   
c. Ветви можно представить как разбиения множества листьев.

                                  ветвь длины    X     – {A,B} | {C,D,E,F}

 ветвь длины 5 - X  – {A,B} | {C,D,E,F}
                                  ветвь длины    20    – {C,D} | {A,B,E,F}
                                  ветвь длины   110   –  {E,F} | {A,B,C,D}

d. скобочная формула 
 ((((А:35,В:35):5-X),(((С:30,D:30):20):X-5)),((Е:40,F:40):110):X);

II. Построение эволюционной модели.
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В качестве последовательности 1 возьмем последовательность гена белка CRP_ECOLI и далее будем производить случайные мутации в ней с помощью программы msbar. В качестве параметров программы мы используем -point и -auto. Параметр -point 4 задает программе тип точечных мутаций, которые она должна совершать: в данном случае, это замены (changes). Параметр -auto устанавливает остальные параметры мутаций (т.е. мутации блоков и кодонов) по умолчанию без уведомления об этом пользователя. Их значение по умолчанию — 0, т.е. в нашем случае такие мутации запрещены.

                                          Текст скрипта.

msbar fmt.fasta Seq1.fasta -point 4 -count 474 -auto

msbar Seq1.fasta Seq2.fasta -point 4 -count 47 -auto

msbar Seq1.fasta Seq3.fasta -point 4 -count 190 -auto

msbar fmt.fasta Seq4.fasta -point 4 -count 569 -auto

msbar Seq2.fasta A.fasta -point 4 -count 332 -auto

msbar Seq2.fasta B.fasta -point 4 -count 332 -auto

msbar Seq3.fasta C.fasta -point 4 -count 284 -auto

msbar Seq3.fasta D.fasta -point 4 -count 284 -auto

msbar Seq4.fasta E.fasta -point 4 -count 379 -auto

msbar Seq4.fasta F.fasta -point 4 -count 379 –auto
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(((А:35,В:35):5,(С:30,D:30):20): 50,


(Е:40,F:40):60);








a. бескорневое звездообразное дерево
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Длина гена – 948 п.н. Пересчет числа мутаций, которые необходимо провести в последовательности гена белка FMT_ECOLI, позволяет выписать новые длины ветвей дерева, представляющего собой модель эволюции этого гена.








