Сравнение аминокислотных последовательностей белков и нуклеотидных    последовательностей соответствующих генов.
* был рассмотрен фрагмент выравнивания, с 1-40 а.о.(1-120 п.н.).
Была составлена выборка из 7-ми белков гомологичных белку ADPP_ECOLI с процентами Identity: 85–80%, 70%, 50%, 45%
Ближайший гомолог с  процентом Identity: 85%
                                                         
                      *        20         *        40         *            
ADPP_ECOLI : MLKPDNLPVTFGKNDVEIIARETLYRGFFSLDLYRFRHRLFNGQMSHEVRREIFER :  
Q57JS7_SAL : MRKSDNLPVTFTKSDVEIIARETRYRGFFSLDVYRFRHRLFNGEMSGEVKREIFER :  
             M K DNLPVTF K DVEIIARET YRGFFSLD YRFRHRLFNG MS EV REIFER      
                                                                           
               60         *        80         *       100         *        
ADPP_ECOLI : GHAAVLLPFDPVRDEVVLIEQIRIAAYDTSETPWLLEMVAGMIEEGESVEDVARRE : 
Q57JS7_SAL : GHAAVLLPFDPERDEVVLVEQIRIAAYDTSVTPWLLEMVAGMIEEGETIEAVARRE : 
             GHAAVLLPFDP RDEVVL EQIRIAAYDTS TPWLLEMVAGMIEEGE  E VARRE      
                                                                           

                    *        20         *        40         *        60      
AJ298136 : atggttaagccagacagcctgcccgttacatttggcaaaaacgatgtagaaattattgca 
AAX67035 : atgcgtaaatcagacaacttgccagttactttcaccaaaagcgatgtagaaattattgca 
           ATG  TAA  CAGACA C TGCC GTTAC TT   CAAAA CGATGTAGAAATTATTGCA      
                                                                             
                    *        80         *       100         *       120      
AJ298136 : cgagaaacactttatcgcggctttttttcattagatctttatagatttcgtcatcgtcta 
AAX67035 : cgggaaacgcgctatcgcggttttttttcattggatgtgtatcgattccgccatcgttta 
           CG GAAAC C  TATCGCGG TTTTTTTCATT GAT T TAT GATT CG CATCGT TA      
	Аминокислотные замены
	Нуклеотидные замены

	2L-2R
	GTT-CGT

	4P-4S
	CCA-TCA

	12G-12T
	GGC-ACC

	14N-14S
	AAC-AGC

	24L-24R
	CTT-CGC

	33L-33V
	CTT-GTG


Случаев синонимичных замен- 14, из них в третьем нуклеотиде 12, оставшиеся замены произошла в первом нуклеотиде- ctg-gtg и cta-tta не так много нуклеотидов, замена на которые в данном случае могла привести к синонемичной в аминокислоте,  глицин и лейцин.
 Отношение синонимичных к не синонимичным заменам: 14/9 ~ 1,5

Полученные данные сравниваем с 1, что отражает “нейтральную” эволюцию, полученное значение является свидетельством стабилизирующего отбора. Чем чаще происходит синонимичная замена по сравнению с несинонимичной, тем более консервативная последовательность. 
"матрица замен" нуклеотидов:
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T-G -  3
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C-A – 2

A-T – 1

Из матрицы  видно, что число транзиций больше числа трансверсий.  Это обьяснимо, ведь трансверсии  опаснее, т.к. могут нарушить структуру ДНК, поэтому их число меньше.

Для определения процента совпадений использовалась программа needle с параметрами по умолчанию.Также был  написан скрипт, позволяющий сразу получить все проценты совпадений.
needle g1.fasta g2.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" > g.id

needle g1.fasta g3.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id

needle g1.fasta g4.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id

needle g1.fasta g5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id

needle g1.fasta g6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id

needle g1.fasta g7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id

needle g2.fasta g3.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g2.fasta g4.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g2.fasta g5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g2.fasta g6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g2.fasta g7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g3.fasta g4.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g3.fasta g5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g3.fasta g6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g3.fasta g7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g4.fasta g5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g4.fasta g6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g4.fasta g7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g5.fasta g6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g5.fasta g7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id 

needle g6.fasta g7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> g.id
needle p1.fasta p2.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" > p.id

needle p1.fasta p3.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id

needle p1.fasta p4.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id

needle p1.fasta p5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id

needle p1.fasta p6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id

needle p1.fasta p7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id

needle p2.fasta p3.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p2.fasta p4.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p2.fasta p5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p2.fasta p6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p2.fasta p7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p3.fasta p4.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p3.fasta p5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p3.fasta p6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p3.fasta p7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p4.fasta p5.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p4.fasta p6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p4.fasta p7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p5.fasta p6.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p5.fasta p7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id 

needle p6.fasta p7.fasta stdout -auto | grep "# Identity:" >> p.id

[image: image1.emf]Haemagglutinin

0

20

40

60

80

100

0 20 40 60 80 100

Protein % Identity

Gene % Identity

[image: image2.emf]ADPP_Ecoli

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

100

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Prot_ID,%

Gene_id,%


График, зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов , для выборки состоящий из белка ADPP_ECOLI  и 6-и белков с разной идентичностью по отношению к нему. Рядом другой график, аналогичный, но только для белка-предшественника гемагглютинина у разных штаммов вируса гриппа.
Центральная линия-  соединяет точки (100,100) и (5, 25) . Рассматривая, графики зависимости  процента идентичности гена от процента идентичности белка, обратим внимание на отклонение отцентральной линии. Процент совпадений генов ниже центральной линии. Различия между графиками: при проценте совпадений в генах в промежутке между 45-55 и большем 80 , график для гомологов белка ADPP_ECOLI лежит ниже, чем график для вирусного белка,  при одинаковом проценте различий в генах, процент различий в белках у вируса больше. Это может обьясняться тем, что вирусы обычно сильнее подвергаются давлению движущего отбора, в то время как родственным бактериям не свойственно большое количество аминокислотных замен.
