Отчет о результатах выполнения упражнений занятия 9.
Таблица Excel, включающая информацию обо всех открытых рамках считывания в  фрагменте AALC01000098 (с 4001 по 8000) генома бактерии Yersinia bercovieri:

	№
	Начало во фрагменте
	Конец во фрагменте
	Направление
	Число сходных последовательностей, среди посл-тей Enterobacteriales из SwissProt (при условии E-value < 0,01)

	1
	2
	685
	прямое
	12

	2
	1841
	2137
	прямое
	0

	3
	1911
	2411
	прямое
	0

	4
	1954
	2568
	прямое
	0

	5
	2572
	2871
	прямое
	0

	6
	3783
	3022
	обратное
	2

	7
	1609
	1358
	обратное
	0

	8
	1688
	729
	обратное
	7

	9
	429
	112
	обратное
	0


Скрипт, с помощью которого я получила данные о числе сходных последовательностей в рамках:
seqret mi.fasta:AALC01000098_1 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_2 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_3 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_4 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_5 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_6 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_7 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_8 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

seqret mi.fasta:AALC01000098_9 stdout | blastall -p blastp -d puk -e 0.01 | grep ">" -c >>result.txt

Схематическое положение предполагаемых генов (открытых рамок, имеющих гомологов) на фрагменте:

2------------>685       729<-------1688      3022<--3783
____________________________________________
