Протокол занятия №9
Предсказание генов во фрагменте генома бактерии Yersinia bercovieri 
Исследуемый фрагмен генома был получен с помощью программы

 seqret  yb.fasta:AALC01000113 –sask
Программа Wossname – была использована для поиска программы для поиска открытых рамок считывания по ключевым словам open reading frames
Программа Getorf  использовалась для поиска открытых рамок считывания, при этом использовались  параметры(в скобках указано заданное им значение):

-i  -  имя входного файла 

-o – имя выходного файлов

-minsize – минимальный размер рамки(240), 

-table -  используемый генетический код (11(стандартный для бактерий генетический код))
 -find – возможные опции выходного файла ( 1(выводятся белковые последовательности, открытой рамкой считается последовательность, начинающаяся со старт-кодона и заканчивающаяся стоп-кодоном)

С помощью команды:
seqret sw-org:Enterobacteriales 1a1d.fasta

были получены необходимые записи белков из банка Swiss-Prot, относящихся к таксону Enterobacteriales. 
На основе полученного банка созданы индексные файлы с помощью программы formatdb:
formatdb –i 1a1d.fasta –p F –n 1a1d
Информация обо всех открытых рамках считывания в данном фрагменте генома
приведена в таблице
	Рамка считывания
	начало
	конец
	Направление
	Swiss-Prot

	>AALC01000113_1
	153 
	416
	прямое
	0

	>AALC01000113_2
	574 
	861
	прямое
	0

	>AALC01000113_3
	638 
	898
	прямое
	0

	>AALC01000113_4
	1627 
	2040
	прямое
	2

	>AALC01000113_5
	3711
	2521
	обратное
	4

	>AALC01000113_6
	2516
	2142
	обратное
	1

	>AALC01000113_7
	2233
	1991
	обратное
	0

	>AALC01000113_8
	2096
	1833
	обратное
	0

	>AALC01000113_9
	1138
	803
	обратное
	0

	>AALC01000113_10
	1352
	630
	обратное
	4

	>AALC01000113_11
	530
	36
	обратное
	4


Последний столбец данных был получен с помощью скрипта:

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_1 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_2 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_3 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_4 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_5 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_6 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_7 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_8 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_9 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_10 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

seqret 113_orf.fasta:AALC01000113_11 stdout | blastall -p blastp -d 1a1d -e 0.01 | grep -c '^>' >>113.txt 

Следует заметить, что программа grep используется для поиска и подсчета (или вывода) строк, начинающихся с указанного символа.
Так как были найдены белки, сходные с аминокислотными последовательностями, получающимися в результате трансляции 4,5, 6, 10 и 11 открытых рамок считывания, то можно предположить, что эти участки действительно являются кодирующими, следовательно, можно составить схему расположения генов в данном фрагменте:

36<-----530 630<-------1352  1627---->2040 2142<----2516 2521<------------3711
