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                                         ЗАДАНИЕ № 1
Для сравнения аминокислотных последовательностей я воспользовался программой stretcher из пакета EMBOSS, врезулттате этого я получил такое выравнивание:

 Program:  stretcher

 Rundate:  Mon Nov 29 18:01:35 2004

 Align_format: markx0

 Report_file: MOI.txt
 Aligned_sequences: 2

 1: FADR_ECOLI

 2: FADR_SALTY

 Matrix: EBLOSUM62

 Gap_penalty: 12

 Extend_penalty: 2

 Length: 238

 Identity:     231/238 (97.1%)

 Similarity:   236/238 (99.2%)

 Gaps:           0/238 ( 0.0%)

 Score: 1216
               10        20        30        40        50

FADR_E VIKAQSPAGFAEEYIIESIWNNRFPPGTILPAERELSELIGVTRTTLREV

       ::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::

FADR_S VIKAQSPAGFAEEYIIESIWNNRFPPGTILPAERELSELIGVTRTTLREV

               10        20        30        40        50

               60        70        80        90       100

FADR_E LQRLARDGWLTIQHGKPTKVNNFWETSGLNILETLARLDHESVPQLIDNL

       ::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::

FADR_S LQRLARDGWLTIQHGKPTKVNNFWETSGLNILETLARLDHESVPQLIDNL

               60        70        80        90       100

              110       120       130       140       150

FADR_E LSVRTNISTIFIRTAFRQHPDKAQEVLATANEVADHADAFAELDYNIFRG

       :::::::::::::::.::::::::::::::.::::::::::.::::::::

FADR_S LSVRTNISTIFIRTALRQHPDKAQEVLATAHEVADHADAFADLDYNIFRG

              110       120       130       140       150

              160       170       180       190       200

FADR_E LAFASGNPIYGLILNGMKGLYTRIGRHYFANPEARSLALGFYHKLSALCS

       ::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::::.::.

FADR_S LAFASGNPIYGLILNGMKGLYTRIGRHYFANPEARSLALGFYHKLSSLCE

              160       170       180       190       200

              210       220       230        

FADR_E EGAHDQVYETVRRYGHESGEIWHRMQKNLPGDLAIQGR

       .:::::::::::::::.:::::::::::::::::::::

FADR_S QGAHDQVYETVRRYGHDSGEIWHRMQKNLPGDLAIQGR

              210       220       230        

Identity составило 97.1%.

После этого для каждого были выбраны последовательности из EMBL их родных генов, в которых я потом вырезал участки, кодирующие мой белок и сравненил.

	ID


	
	Участки генов



	FADR_ECOLI


	X08087


	168-887



	FADR_SALTY
	AE008780
	12563-13282


ID

Выравнивание я делал с помощью программы needle из пакета EMBOSS.

Length: 1294

 Identity:     607/1294 (46.9%)

 Similarity:   607/1294 (46.9%)

 Gaps:         574/1294 (44.4%)

 Score: 263

E.coli     1 aagcttaacggtcaggcaggagtgaggcaagtcttgatagtcaaggggaa     50

FadR       1                                                         0

E.coli    51 agagatgcggaaaatgaagccttgatccctttttcttctttttgtctgct    100

FadR       1                                                         0

E.coli   101 atcagcgtagttagccctctggtatgatgagtccaactttgttttgctgt    150

FadR       1                                                         0

E.coli   151 gttatggaaatctcactatggtcattaaggcgcaaagcccggcgggtttc    200

                              |||||||||||||||||.|||||||||||||||

FadR       1                  atggtcattaaggcgcagagcccggcgggtttc     33

E.coli   201 gcggaagagtacattattgaaagtatctggaataaccgcttccctcccgg    250

             |||||||||||.|||||||||||||||||||||||||||||.|||||.||

FadR      34 gcggaagagtatattattgaaagtatctggaataaccgctttcctcctgg     83

E.coli   251 gactattttgcccgcagaacgtgaactttcagaattaattggcgtaacgc    300

             .||.||.||.||.||||||||.|||||.||.|||.|.||.|||||.||||

FadR      84 cacgatcttaccggcagaacgagaactctccgaactgatcggcgtgacgc    133

E.coli   301 gtactacgttacgtgaagtgttacagcgtctggcacgagatggctggttg    350

             |.||.||.|||||.||.|||||||||||.|||||.||||||||||||.||

FadR     134 gcacgacattacgcgaggtgttacagcggctggcgcgagatggctggctg    183

E.coli   351 accattcaacatggcaagccgacgaaggtgaataatttctgggaaacttc    400

             ||||||||.||||||||.|||||.|||||.||||||||.||||||||.||

FadR     184 accattcagcatggcaaaccgacaaaggttaataatttttgggaaacgtc    233

E.coli   401 cggtttaaatatccttgaaacactggcgcgactggatcacgaaagtgtgc    450

             .||..|.||||||||||||||.|||||.||.||.|||||.|||||.||.|

FadR     234 agggctgaatatccttgaaacgctggcccgccttgatcatgaaagcgttc    283

E.coli   451 cgcagcttattgataatttgctgtcggtgcgtaccaatatttccactatt    500

             ||||.||.||.||.||||||.||||||||||||||||||||||.|||||.

FadR     284 cgcaactgatcgacaatttgttgtcggtgcgtaccaatatttctactatc    333

E.coli   501 tttattcgcaccgcgtttcgtcagcatcccgataaagcgcaggaagtgct    550

             ||||||||.||||||||.|||||.||.||.|||||.|||||||||||.||

FadR     334 tttattcgtaccgcgttgcgtcaacacccggataaggcgcaggaagtact    383

E.coli   551 ggctaccgctaatgaagtggccgatcacgccgatgcctttgccgagctgg    600

             |||.||.||..|.|||||||||||.||.||||||||.||.|||||.||||

FadR     384 ggccactgcccacgaagtggccgaccatgccgatgcattcgccgatctgg    433

E.coli   601 attacaacatattccgcggcctggcgtttgcttccggcaacccgatttac    650

             |.||.|||||.||.||.||.|||||.||.||.||||||||.||.||||||

FadR     434 actataacatctttcgtggtctggcattcgcctccggcaatcctatttac    483

E.coli   651 ggtctgattcttaacgggatgaaagggctgtatacgcgtattggtcgtca    700

             ||..||||.||.|||||.|||||||||.|.||.||.||.||||||||.||

FadR     484 ggcttgatcctgaacggcatgaaagggttatacacccgcattggtcgcca    533

E.coli   701 ctatttcgccaatccggaagcgcgcagtctggcgctgggcttctaccaca    750

             |||||||||||||||||||||||||||||||||.|||||.|||||.||.|

FadR     534 ctatttcgccaatccggaagcgcgcagtctggcactgggtttctatcata    583

E.coli   751 aactgtcggcgttgtgc-agtgaaggcgcgcacgatcaggtgtacgaaac    799

             ||.|.|||.||||.||| || .|.|||||||||||.||||||||.|||||

FadR     584 aattatcgtcgttatgcgag-cagggcgcgcacgaccaggtgtatgaaac    632

E.coli   800 agtgcgtcgctatgggcatgagagtggcgagatttggcaccggatgcaga    849

             .|||||.||.||.||||||||.||.||||||||||||||.||||||||||

FadR     633 ggtgcgacgttacgggcatgacagcggcgagatttggcatcggatgcaga    682

E.coli   850 aaaatctgccgggtgatttagccattcaggggcgataatcccttccgttt    899

             ||||||||||.||.||||||||.||||||||.||||||            

FadR     683 aaaatctgcccggcgatttagcgattcagggacgataa                720

E.coli   900 aaagagcaaacccctcaaacgaggggttttttgttgtttttacagatttc    949

FadR     721                                                       720

E.coli   950 ccattcttggcgggcaacgttccagcaactcgatgctgccgtcttcgttt    999

FadR     721                                                       720

E.coli  1000 tgctgttcgagcatcacatcaaatccccacaggcgatgcacatgcttcag   1049

FadR     721                                                       720

E.coli  1050 gacttctttgcgcccccgatccccttcgaaggaaagacctgatgcttttc   1099

FadR     721                                                       720

E.coli  1100 gtgcgcgcataaaataccttgatactgtgccggatgaaagcggttcgcga   1149

FadR     721                                                       720

E.coli  1150 cgagtagatgcaattatggtttctccgccaagaatctctttgcatttatc   1199

FadR     721                                                       720

E.coli  1200 aagtgtttccttcattgatattccgagagcatcaatatgcaatgctgttg   1249

FadR     721                                                       720

E.coli  1250 ggatggcaatttttacgcctgttttgctttgctcgacataaagct   1294

FadR             721                                                  720

111

Identity составило 47.0%

Различие в схожести выравниваний заключаются в том, что не всякая замена в аминокислотной последовательности влечёт за собой замену в белке.

                                          ЗАДАНИЕ № 2

Формула Кантера-Джуса
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f — частота отличий в парном нуклеотидном выравнивании (доля позиций выравнивания, содержащих разные буквы)

d — количество произошедших замен (в пересчете на 1 нуклеотид)

В моём выравнивании f приняло значение 0.531=1-0.469
Расстояние между моими нуклеотидными последовательностями d = 0.923
Колличество попарных замен равно 111
Задание 3

Анализировавшийся участок нуклеотидного выравнивания: нуклеотиды
652-682 из FadR_Ecoli и 485-515 из FAdR_Salty
gtctgattcttaacgggatgaaagggctgt    
|..||||.||.|||||.|||||||||.|.|
gcttgatcctgaacggcatgaaagggttat
   1     1      1   2/3    1     1    2/3  1/3  1      1/3                  
для 1 кодона:

GTC(GTT(GCT                       
Или;
GTC(GCC(GCT
                                  sd       nd            S              N
для 1 кодона:

GTC(GTT(GCT  1    1
Или;
GTC(GCC(GCT  0    2
gct            0.5  1.5  1   
tga            0    0    2/3   
ttc            0    1    1/3 
 
tta            0    1    1/3   
acg            0    0    1    

gga            0    1    1     

tga            0    1    2/3           
aag            0    0    1/3           
ggc            1    0    1         
tgt            0    1    1/3           
                                sd       nd 
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Ищем синонимичные и несинонимичные сайты:
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 - для каждого кодона f –часть замен нуклеотида в позиции i кодона, являющихся синонимичными, s – количество синонимиичных сайтов кодона. Суммируя значения s для каждого кодона обеих последовательностей в выравнивании, получим количества синонимичных сайтов в последовательностях S1 и S2. Учитывая, что количество несинонимичных сайтов на кодон n=3-s, аналогично находим количества несинонимичных сайтов в последовательностях N1 и N2. 
S1=20/3    N1=30-20/3=70/3
S2=8           N2=30-8=22
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=7.33 – средние значения

Вычисление наблюдаемых частот синонимичных (pS) и несинонимичных (pN) отличий


[image: image7.wmf]S

S

p

d

S

=

=0.205                      
[image: image8.wmf]N

N

p

d

N

=

=0.287

Вычисление количества синонимичных (Ks) и несинонимичных (Ka) замен на один нуклеотид:
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Отношение Ks/Ka=0.9386  т.к. отношение очень низко, это свидетельствует о том, что белок очень сильно менялся и что он специфичен для каждого организма.  
_1163346538.unknown

_1163347613.unknown

_1163347817.unknown

_1163348272.unknown

_1163348273.unknown

_1163347815.unknown

_1163347566.unknown

_1162228530.unknown

_1163343878.unknown

_1162221918.unknown

