Отчет о выполнении 10 задания.
1. Исследуйте выравнивания. В отчете надо ответить на следующие вопросы: 

a. Какие элементарные эволюционные события повлекли за собой аминокислотные замены? Отдельно опишите каждый случай, используя стандартный генетический код. 

b. Сколько случаев синонимичных замен Вы наблюдаете? Сколько из них произошли в третьих позициях кодонов? Отдельно опишите остальные случаи. 

c. Каково соотношение синонимичных и несинонимичных замен нуклеотидов? 

d. Составьте "матрицу замен" нуклеотидов: какие замены наблюдаются и в каком количестве. 

В результате исследования выравниваний гена белка TRUA_ECOLI  и гомолога с идентичностью 98% были сделаны следующие выводы:
EG10454            1 ATGTCCGACCAGCAACAACCGCCAGTTTATAAAATTGCGCTGGGCATTGA     50

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

g1                 1 atgtccgaccagcaacaactgccagtttataaaattgcgctgggcattga     50

EG10454           51 GTACGACGGCAGTAAGTATTACGGCTGGCAACGGCAGAACGAAGTCCGCA    100

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

g1                51 gtacgacggcagtaagtattacggctggcaacggcagaatgaagtccgca    100

EG10454          101 GTGTGCAGGAGAAGCTGGAAAAGGCGCTCTCCCAGGTGGCGAACGAACCC    150

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               101 gtgtgcaggagaagctggaaaaggcgctctcccaggtggcgaacgaaccc    150

EG10454          151 ATCACCGTCTTCTGCGCCGGGCGTACTGACGCAGGGGTACACGGTACCGG    200

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               151 atcaccgtcttctgcgccgggcgtactgacgcaggggtacacggtaccgg    200

EG10454          201 GCAGGTTGTGCATTTCGAAACAACCGCGCTGCGCAAAGACGCGGCGTGGA    250

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

g1               201 gcaggtggtgcatttcgaaacaaccgcgcagcgcaaagacgcggcgtgga    250

EG10454          251 CCTTGGGCGTAAATGCGAATTTACCTGGTGACATCGCTGTGCGTTGGGTT    300

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

g1               251 ccttgggcgtaaatgcgaatttacctggtgacatcgccgtgcgttgggtt    300

EG10454          301 AAAACTGTACCTGATGATTTTCATGCCCGATTTAGCGCCACGGCTCGCCG    350

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

g1               301 aaagctgtacctgatgattttcatgcccgatttagcgccacggctcgccg    350

EG10454          351 TTATCGCTACATCATCTACAATCATCGGCTGCGCCCGGCGGTACTGAGTA    400

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

g1               351 ttatcgctacatcatctacaatcatcggctgcgcccggcggtattgagta    400

EG10454          401 AAGGGGTAACCCATTTTTACGAACCGCTGGACGCTGAACGGATGCATCGG    450

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               401 aaggggtaacccatttttacgaaccgctggacgctgaacggatgcatcgg    450

EG10454          451 GCTGCGCAATGCTTGCTGGGCGAGAATGATTTCACCTCGTTCCGTGCGGT    500

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               451 gctgcgcaatgcttgctgggcgagaatgatttcacctcgttccgtgcggt    500

EG10454          501 GCAGTGCCAGTCCCGAACCCCGTGGCGCAACGTTATGCATATTAATGTCA    550

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               501 gcagtgccagtcccgaaccccgtggcgcaacgttatgcatattaatgtca    550

EG10454          551 CGCGTCACGGTCCTTATGTGGTGGTAGATATTAAAGCGAATGCTTTTGTA    600

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

g1               551 cgcgtcacggtccttatgtggtggtagatatcaaagcgaatgcctttgta    600

EG10454          601 CATCATATGGTCAGGAATATTGTCGGCAGCCTGATGGAAGTCGGTGCCCA    650

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               601 catcatatggtcaggaatattgtcggcagcctgatggaagtcggtgccca    650

EG10454          651 CAACCAGCCGGAGAGCTGGATAGCAGAGTTGCTGGCGGCAAAGGACAGAA    700

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

g1               651 caaccagccggagagatggatagcagagttgctggcggcaaaggacagaa    700

EG10454          701 CGCTGGCGGCAGCAACGGCAAAAGCGGAAGGGCTGTATCTGGTCGCGGTG    750

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               701 cgctggcggcagcaacggcaaaagcggaagggctgtatctggtcgcggtg    750

EG10454          751 GATTACCCTGACCGGTATGATCTTCCAAAACCGCCAATGGGCCCGCTATT    800

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

g1               751 gattaccctgaccggtatgatcttccaaaaccgccaatgggcccgctatt    800

EG10454          801 TCTGGCGGACTAA    813

                     |||||||||||||

g1               801 tctggcggactaa    813
Замены:

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

      1.  Pro-Leu  Пролин-Лейцин (ССG-CTG)
    2.   Asn-Asn  Аспарагин-Аспарагин (AAC-AAT)
    3.   Val-Val   Валин-Валин (GTT-GTG)
    4.   Leu-Gln   Лейцин-Глютамин (CTG_CAG)
    5.   Ala-Ala    Аланин-Аланин (GCT-GCC)

    6.   Thr-Ala    Треонин-Аланин (ACT-GCT)

    7.   Leu-Leu   Лейцин-Лейцин (CTG-TTG)
    8.   Ile-Ile      Изолейцин-Изолейцин  (ATT-ATC)
    9.   Ala-Ala   Аланин-Аланин (GCT-GCC)
   10.  Ser-Arg   Серин-Аргинин (AGC-AGA)
Выравнивание последовательности белка TRUA_ECOLI и его гомолога:

 -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
TRUA_ECOLI         1 MSDQQQPPVYKIALGIEYDGSKYYGWQRQNEVRSVQEKLEKALSQVANEP     50

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

p1                 1 MSDQQQLPVYKIALGIEYDGSKYYGWQRQNEVRSVQEKLEKALSQVANEP     50

TRUA_ECOLI        51 ITVFCAGRTDAGVHGTGQVVHFETTALRKDAAWTLGVNANLPGDIAVRWV    100

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

p1                51 ITVFCAGRTDAGVHGTGQVVHFETTAQRKDAAWTLGVNANLPGDIAVRWV    100

TRUA_ECOLI       101 KTVPDDFHARFSATARRYRYIIYNHRLRPAVLSKGVTHFYEPLDAERMHR    150

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

p1               101 KAVPDDFHARFSATARRYRYIIYNHRLRPAVLSKGVTHFYEPLDAERMHR    150

TRUA_ECOLI       151 AAQCLLGENDFTSFRAVQCQSRTPWRNVMHINVTRHGPYVVVDIKANAFV    200

                     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

p1               151 AAQCLLGENDFTSFRAVQCQSRTPWRNVMHINVTRHGPYVVVDIKANAFV    200

TRUA_ECOLI       201 HHMVRNIVGSLMEVGAHNQPESWIAELLAAKDRTLAAATAKAEGLYLVAV    250

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

p1               201 HHMVRNIVGSLMEVGAHNQPERWIAELLAAKDRTLAAATAKAEGLYLVAV    250

TRUA_ECOLI       251 DYPDRYDLPKPPMGPLFLAD    270

                     ||||||||||||||||||||

p1               251 DYPDRYDLPKPPMGPLFLAD    270
1. Произведено 10 аминокислотных замен.
2. 6 синонимичных замен, из них 5 произошли в третьих позициях кодонов. В 6ом случае CTG-TTG, как мы видим, заменяя в первой позиции кодона.
3. Соотношение синонимичных и несинонимичных замен нуклеотидов – 3:2.
4. Матрица замен:
Матрица замен:

	
	A
	T
	G
	C

	A
	0
	1
	1
	1

	T
	1
	0
	1
	5

	G
	1
	1
	0
	0

	C
	1
	5
	0
	0


Количество транзиций: 6. A-G (1) , T-C(5) 

Количество трансверсий: 3. A-T(1), A-C (1), T-G (1)
Транзиций больше числа трансверсий. Трансверсии способны разрушить структуру ДНК, поэтому их меньше. 
Большинство транзиций Т-С относятся к синонимичным (4 из 5)
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов:
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График TRUA_ECOLI(слева) в правой части отклоняется от линии тренда больше, чем график гемагглютинина. Возможно, это объясняется наличием стабилизирующего отбора в данной области (70-100%) значении identity (левый график). У бактерий больше синонимичных замен. График находится под линией тренда. Это может быть вызвано преобладанием замен в 3 позиции кодона. 
Здесь результат выполнения 3 задания: genprot.xls






