Отчет о результатах выполнения упражнений 2, 3 и 4 занятия 7 и всех упражнений занятия 8.
1. Индексные файлы из генома pa_genome.fasta были получены с помощью программы formatdb:

formatdb -i pa_genome.fasta -p F -n pa

2. Посредством программы TBLASTN найден ближайший гомолог белка TRUA_ECOLI в данном геноме. Его характеристики:

	AC записи EMBL
	AE004735

	Координаты выравнивания в записи
	8313-9033

	Аннотирован ли соответствующий CDS в записи?
	Да

	Его координаты
	8224..9081

	AC соответствующего белка в UniProt
	O87016

	E-value 
	1e-78


3. В этом задании предлагалось создать индексные файлы по всем геномам сразу и произвести поиск гомологов по всем трем геномам. Для того из найденных гомологов, что был получен в предыдущем задании, E-value изменился с 1e-78 до 2e-78. Также найдены гомологи AE004182 и AE006100, удовлетворяющие условию E-value < 0,01: e-105 и 2e-93.
4. Гомологи TRUA_ECOLI, найденные с помощью программы blastn:

	AC гомолога
	Организм, расположение
	E-value

	AE004182
	Vibrio cholerae O1 biovar eltor str...    
	7e-26



	AE006100
	Pasteurella multocida subsp. multocida str
	4e-06

	AE004735
	Pseudomonas aeruginosa PAO1, sectio...  
	6e-05


5. Лучший гомолог белка TRUA_ECOLI, найденный с помощью программы fasta34:

	AC гомолога
	Организм, расположение
	E-value

	AE004182
	Vibrio cholerae O1 biovar eltor str...    
	2e-99


6.    Минимальное число замен, при котором еще есть возможность нахождения гомологов – 3.

Были взяты первые 110 нуклеотидов. 

В данных fasta-записях указаны цветом замененные нуклеотиды:

>embl|AE004735

gcaaggcggcctcatacgaaaaaaaggcgctgctcctttcggaacagcgccttttccgca

tctccccaccaactcagtcgaggtagatcattttccgggtcatgccgc

>embl|AE004735

gcaaggcggcctcatacgaaaaaaaggTgctgctcctttcggaacagcgccttttccgca

tctccccaccaactcagtcgaggtagatcattttccgggtcatgccgc

>embl|AE004735

gcaaggcggcctcatacgaaaaaaaggTgctgctcctttcggaacagcgccttttTcgca

tctccccaccaactcagtcgaggtagatcattttccgggtcatgccgc

При замене 3его нуклеотида программа megablast не нашла гомологов:

>embl|AE004735

gcaaggcggcctcatacgaaaaaaaggTgctgctcctttcggaacagcgccttttTcgca

tctccccaccaactcagtcgaggAagatcattttccgggtcatgccgc

