Распознавание генов
Отчет Лапашиной Анны, гр. 202
Часть 1. Прокариоты

1) Программа ORF Finder
Таблица 1.1.1. Открытые рамки считывания в исследуемом фрагменте генома
	Actinomyces naeslundii: ORF Finder

	#
	начало
	конец
	длина
	цепь
	описание

	1
	318
	1496
	1179
	-
	Связывающийся с АТФ белок из семейства ABC-переносчиков

	2
	1
	642
	642
	-
	-

	3
	1615
	2000
	387
	+
	-

	4
	1672
	1962
	291
	-
	Относится к семейству ацетаткиназ

	5
	73
	336
	264
	+
	-

	6
	203
	457
	255
	+
	-

	7
	1366
	1614
	249
	+
	-

	8
	1547
	1921
	375
	+
	


Таблица 1.1.2. Данные о хитах, при помощи которых гены были проаннотированы
	#
	ID белка
	Организм
	Длина (а.о.)
	Сходство
	E-value

	1
	BCRA_BACLI
	Bacillus licheniformis
	306
	40%
	6e-54

	4
	ACKA_THELT
	Thermotoga lettingae
	405
	52%
	7e-24


Неохарактеризованные (uncharacterized) белки в списке находок не рассматривались.

Для большинства найденных рамок считывания сходных белков не было найдено вообще либо нашлись, но с большим E-value (больше 1). Однако для 1-й и 4-й рамок было найдено множество сходных белков, принадлежащих к одним и тем же семействам (то есть семейство определялось четко), с хорошими значениями E-value. В таблице 1.1.2 приведены лучшие находки (с минимальным E-value и максимальным сходством).
2) Программа GeneMark
Было предсказано 3 гена.
Таблица 1.2.1. Результаты поиска GeneMark
	Actinomyces naeslundii: GeneMark

	#
	начало
	конец
	длина
	цепь
	описание

	1
	<1
	321
	321
	-
	-

	2
	318
	1496
	1179
	-
	Связывающийся с АТФ белок из семейства ABC-переносчиков

	3
	1672
	>2001
	330
	-
	-


GeneMark предсказала три гена, из них один полностью совпал с ORF Finder (выделен зеленым в соответствующих таблицах). У другого (отмечен желтым) совпало начало, а конец GeneMark продлила за пределы заданной последовательности. Тем не менее, это наверняка один и тот же ген, кодирующий ацетаткиназу. В отличие от ORF Finder, GeneMark предсказала еще один ген. Но его начало находится за пределами заданной последовательности, возможно, поэтому он был не найден в первом случае и BLAST также не нашел сходных белков.
Графики распределения кодирующего потенциала:
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Часть 2.1 Эукариоты: GENSCAN, Genome Browser

1) Программа GENSCAN

	Homo sapiens: GENSCAN

	начало
	конец
	цепь
	тип

	385
	477
	+
	начальный

	11561
	11693
	+
	внутренний

	11830
	11966
	+
	внутренний

	12060
	12233
	+
	внутренний

	12384
	12665
	+
	внутренний

	12976
	13137
	+
	внутренний

	13270
	13490
	+
	внутренний

	13698
	13834
	+
	внутренний

	13937
	13971
	+
	внутренний

	14659
	14783
	+
	внутренний

	14901
	15111
	+
	внутренний

	16259
	16468
	+
	внутренний

	16560
	16728
	+
	внутренний

	16909
	17003
	+
	внутренний

	17146
	17349
	+
	внутренний

	17520
	17742
	+
	внутренний

	18138
	18321
	+
	внутренний

	18741
	18912
	+
	внутренний

	19005
	19110
	+
	внутренний

	19206
	19411
	+
	внутренний

	23871
	24095
	+
	внутренний

	24564
	24810
	+
	внутренний

	25152
	25252
	+
	внутренний

	26835
	26939
	+
	внутренний

	27026
	27208
	+
	внутренний

	27431
	27634
	+
	внутренний

	27778
	27964
	+
	внутренний

	28097
	28210
	+
	внутренний

	28394
	28543
	+
	внутренний

	29586
	29797
	+
	конечный

	30208
	30213
	+
	PlyA


GenScan предсказал один ген, содержащий начальный, конечный и 28 внутренних экзонов.

PlyA – это сайт полиаденилирования, он не является экзоном.
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2) База Genome Browser
Исследуемый фрагмент ДНК человека длиннее 25000 нуклеотидов, поэтому пришлось разрезать его на две части и искать их при помощи BLAT по отдельности.

В результате был найден фрагмент 17-й хромосомы (позиции 7387700 – 7418000). На рисунке показана только первая часть искомой последовательности в 25000 нуклеотидов, но на самом деле последовательность продолжается до конца поля.
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Рассмотрим возможные примеры альтернативного сплайсинга в найденном гене человека. На картинках они выделены зеленым.
1) Кассетный экзон:

[image: image5.jpg]Scale i W
a7y 7393000 ssesoal ss900al osesol T30g00:

PoLrzn| - e
FaLken i - —
fsassse - et
Aassr

Seata . —
ecia7es: - e —
Boseress - T
Sietaera A -
ocszsgen - S
e ey
e s IR, o
Eaaio0n - =
TP ettt iy
P e —| Tosari b
Sosiz - e e e
El73708 - =t

[Lreeesey et — g
Basases M enis

Csas 00 fsso -
Bo75323 oo . —
Bos7s M —
E45456 0 EHE -




Примеры подтверждающих последовательностей мРНК: например, AK304882 (не содержит экзон), X63564 и BC137231 (содержат).
2) Альтернативный акцепторный сайт:
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Примерами подтверждающих последовательностей являются следующие EST:

BU678159 – содержит экзон, BQ349789, BP366290 и CV325840 – не содержат.
Расположение рассмотренных примеров на общей схеме:
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Часть 2.2 Эукариоты: blastx

При помощи BLASTX было найдено два предположительных гена:
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Первый ген:

	>ref|NP_568268.3| Ran GTPase binding / chromatin binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana], -

	Координаты по белку
	Координаты по ДНК
	QQ

	334
	6270
	1

	881
	4645
	

	
	
	

	881
	4094
	1

	930
	3945
	

	
	
	

	930
	3445
	0,54

	986
	3254
	

	
	
	

	987
	3190
	0,39

	1036
	3053
	

	
	
	

	1037
	2552
	1

	1069
	2454
	


Выравнивание для этого гена (зеленым выделены уточненные экзоны):

Score = 60.1 bits (144),  Expect = 8e-08

 Identities = 27/33 (81%), Positives = 29/33 (87%), Gaps = 0/33 (0%)

 Frame = -1

Query  2552  SRKRFSEKQAEQWWAANRARVYQQYNVPMVDKS  2454

             SRKRFSE QAEQWWA NR RVY+QYNV MVDK+
Sbjct  1037  SRKRFSEIQAEQWWADNRGRVYEQYNVRMVDKA  1069

 Score = 73.2 bits (178),  Expect = 9e-12

 Identities = 52/129 (40%), Positives = 66/129 (51%), Gaps = 24/129 (18%)

 Frame = -2

Query  3433  LKDMAERLPVGATRNSSSPSFYFSSATPPREVS--SVINEQLSSPTTCHEPDSNGSSSLA  3260

             LKDMAERLPVG+ R   SP    S  + P  +   +++N+  S      E + NG ++  

Sbjct  930   LKDMAERLPVGSARTVKSPPSLNSFGSSPGRIDPFNILNQANSQ-----ESEPNGITTPM  984

Query  3259  ISTVSGTTSNQTMHHSEVPHLEATAKSKNRTAKVEPTHGDEWVEQDEQGVYITLVSLPGG  3080

              S       N TM          T    N  A  E  +  EWVEQDE GVYITL +L GG
Sbjct  985   FS-------NGTM----------TPAFGNGEATNEARNEKEWVEQDEPGVYITLTALAGG  1027

Query  3079  AKDIKRVRF  3053

             A+D+KRVRF
Sbjct  1028  ARDLKRVRF  1036

 Score = 77.4 bits (189),  Expect = 5e-13

 Identities = 39/50 (78%), Positives = 45/50 (90%), Gaps = 0/50 (0%)

 Frame = -1

Query  4094  VEELTCKAQLQEVELARTTEQLKEAIAVAEEETSKCKAAKEVIKSLTAQV  3945

             VE LT KAQLQEVEL RTT+QLKEA+A+  EET++CKAAKEVIKSLTAQ+
Sbjct  881   VESLTRKAQLQEVELERTTKQLKEALAITNEETTRCKAAKEVIKSLTAQL  930

 Score =  846 bits (2185),  Expect = 0.0

 Identities = 413/550 (75%), Positives = 470/550 (85%), Gaps = 10/550 (1%)

 Frame = -3

Query  6270  EELGGRLGHGVDSDVLHPKLVDGLKDINVELVACGEYHSCAVTLSGDLYIWGGSSQNFGL  6091

             EE  GRLGHGVDS++  PKL+D L   N+ELVACGE+HSCAVTLSGDLY WG    +FG+
Sbjct  334   EESEGRLGHGVDSNIQQPKLIDALNTTNIELVACGEFHSCAVTLSGDLYTWGKG--DFGV  391

Query  6090  LGYRNE--NWVPKKLNGPLEGIHVSSVSCGPWHTAVVTSAGQLFTFGDGTFGVLGHGDCK  5917

             LG+ NE  +WVPK++N  LEGIHVSS++CGP+HTAVVTSAGQLFTFGDGTFGVLGHGD K
Sbjct  392   LGHGNEVSHWVPKRVNFLLEGIHVSSIACGPYHTAVVTSAGQLFTFGDGTFGVLGHGDKK  451

Query  5916  SVSTPREVESLKGLRTVRAACGVWHTAAVVEVMVGSSSSSNCSSGKLFTWGDGDKGRLGH  5737

             SV  PREV+SLKGLRTVRAACGVWHTAAVVEVMVGSSSSSNCSSGKLFTWGDGDKGRLGH
Sbjct  452   SVFIPREVDSLKGLRTVRAACGVWHTAAVVEVMVGSSSSSNCSSGKLFTWGDGDKGRLGH  511

Query  5736  GDKGPRLVPTCVAALVEPNFCQVACGHSMTVALTTTGHVYTMGSPVYGQLGNSQADGKLP  5557

             G+K P+LVPTCVAALVEPNFCQVACGHS+TVALTT+GHVYTMGSPVYGQLGNS ADGK P
Sbjct  512   GNKEPKLVPTCVAALVEPNFCQVACGHSLTVALTTSGHVYTMGSPVYGQLGNSHADGKTP  571

Query  5556  VRVEGKLTKNFVEELACGAYHVAVLTSRTEVYTWGKGANGRLGHGDTDDRNSPTIVEALR  5377

              RVEGKL K+FVEE+ACGAYHVAVLTSRTEVYTWGKG+NGRLGHGD DDRNSPT+VE+L+
Sbjct  572   NRVEGKLHKSFVEEIACGAYHVAVLTSRTEVYTWGKGSNGRLGHGDVDDRNSPTLVESLK  631

Query  5376  DKQVKSVACGTGFTAAICLHKWVSGVDQSMCSGCRLPFNFKRKRHNCYNCGLVFCHSCSS  5197

             DKQVKS+ACGT FTAA+C+H+W SG+DQSMCSGCR PF+FKRKRHNCYNCGLVFCHSC+S
Sbjct  632   DKQVKSIACGTNFTAAVCIHRWASGMDQSMCSGCRQPFSFKRKRHNCYNCGLVFCHSCTS  691

Query  5196  KKSLKASMAPNPNKPYRVCDQCFGKLRRATEADSSSHSALSRRGSINQRLIEAENSDYLN  5017

             KKSLKA MAPNPNKPYRVCD+CF KL++  E D SSHS+LSRRGSINQ     +  D  +
Sbjct  692   KKSLKACMAPNPNKPYRVCDKCFNKLKKTMETDPSSHSSLSRRGSINQGSDPIDKDDKFD  751

Query  5016  TRSRVQLGRNNSIESSKDVENESLKRNK--LNGSQISLSANDSSQRNAFNNSK----YFG  4855

             +RS  QL R + +ES + V++   K  K   N S++S   + SSQR A N +K     FG
Sbjct  752   SRSDGQLARFSLMESMRQVDSRHKKNKKYEFNSSRVSPIPSGSSQRGALNIAKSFNPVFG  811

Query  4854  SSKKFFSASLPGSRIMSRATSPTSRRSSPPRATTPTPTISVHALPKTIVDDTKRSNDRLS  4675

             +SKKFFSAS+PGSRI+SRATSP SRR SPPR+TTPTPT+S  A PK +VDDTKR+ND LS
Sbjct  812   ASKKFFSASVPGSRIVSRATSPISRRPSPPRSTTPTPTLSGLATPKFVVDDTKRTNDNLS  871

Query  4674  EEVVKLRAQV  4645

             +EVVKLR+QV
Sbjct  872   QEVVKLRSQV  881

 Score = 62.4 bits (150),  Expect = 2e-08

 Identities = 30/97 (30%), Positives = 53/97 (54%), Gaps = 1/97 (1%)

 Frame = -3

Query  5610  GSPVYGQLGNSQADGKLPVRVEGKLTKNFVEELACGAYHVAVLTSRTEVYTWGKGANGRL  5431

             G+   G   + + D  LP  +E  +  + V+ +ACG  H  ++T + E ++WG+ + GRL

Sbjct  282   GNRRVGSSFDIKMDSLLPKALESTIVLD-VQNIACGGQHAVLVTKQGESFSWGEESEGRL  340

Query  5430  GHGDTDDRNSPTIVEALRDKQVKSVACGTGFTAAICL  5320

             GHG   +   P +++AL    ++ VACG   + A+ L

Sbjct  341   GHGVDSNIQQPKLIDALNTTNIELVACGEFHSCAVTL  377

 Score =  142 bits (359),  Expect = 9e-33

 Identities = 92/294 (31%), Positives = 139/294 (47%), Gaps = 38/294 (12%)

 Frame = -3

Query  6135  GDLYIWGGSSQNFGLLGYRN-----------ENWVPKKLNGPLEGIHVSSVSCGPWHTAV  5989

             GD++IWG      G+LG  N           ++ +PK L   +  + V +++CG  H  +

Sbjct  265   GDVFIWGEGIGE-GVLGGGNRRVGSSFDIKMDSLLPKALESTIV-LDVQNIACGGQHAVL  322

Query  5988  VTSAGQLFTFGDGTFGVLGHGDCKSVSTPREVESLKGLRTVRAACGVWHTAAVVEVMVGS  5809

             VT  G+ F++G+ + G LGHG   ++  P+ +++L        ACG +H+ AV       

Sbjct  323   VTKQGESFSWGEESEGRLGHGVDSNIQQPKLIDALNTTNIELVACGEFHSCAVT------  376

Query  5808  SSSSNCSSGKLFTWGDGDKGRLGHGDKGPRLVPTCVAALVEP-NFCQVACGHSMTVALTT  5632

                    SG L+TWG GD G LGHG++    VP  V  L+E  +   +ACG   T  +T+

Sbjct  377   ------LSGDLYTWGKGDFGVLGHGNEVSHWVPKRVNFLLEGIHVSSIACGPYHTAVVTS  430

Query  5631  TGHVYTMGSPVYGQLGNSQADGKLPVRVEGKLTKNFVEELACGAYHVAVLT---------  5479

              G ++T G   +G LG+         R    L        ACG +H A +          

Sbjct  431   AGQLFTFGDGTFGVLGHGDKKSVFIPREVDSLKGLRTVRAACGVWHTAAVVEVMVGSSSS  490

Query  5478  ---SRTEVYTWGKGANGRLGHGDTDDRNSPTIVEALRDKQVKSVACGTGFTAAI  5326

                S  +++TWG G  GRLGHG+ + +  PT V AL +     VACG   T A+

Sbjct  491   SNCSSGKLFTWGDGDKGRLGHGNKEPKLVPTCVAALVEPNFCQVACGHSLTVAL  544

 Score = 79.3 bits (194),  Expect = 1e-13

 Identities = 54/183 (29%), Positives = 84/183 (45%), Gaps = 11/183 (6%)

 Frame = -3

Query  5841  TAAVVEVMVGSSSSSNCSSGKLFTWGDG-DKGRLGHGD---------KGPRLVPTCVAAL  5692

             ++AV     GS      + G +F WG+G  +G LG G+         K   L+P  + + 

Sbjct  246   SSAVSSSSHGSGHDDGDALGDVFIWGEGIGEGVLGGGNRRVGSSFDIKMDSLLPKALEST  305

Query  5691  VEPNFCQVACGHSMTVALTTTGHVYTMGSPVYGQLGNSQADGKLPVRVEGKLTKNFVEEL  5512

             +  +   +ACG    V +T  G  ++ G    G+LG+         ++   L    +E +

Sbjct  306   IVLDVQNIACGGQHAVLVTKQGESFSWGEESEGRLGHGVDSNIQQPKLIDALNTTNIELV  365

Query  5511  ACGAYHVAVLTSRTEVYTWGKGANGRLGHGDTDDRNSPTIVEALRDK-QVKSVACGTGFT  5335

             ACG +H   +T   ++YTWGKG  G LGHG+      P  V  L +   V S+ACG   T

Sbjct  366   ACGEFHSCAVTLSGDLYTWGKGDFGVLGHGNEVSHWVPKRVNFLLEGIHVSSIACGPYHT  425

Query  5334  AAI  5326

             A +

Sbjct  426   AVV  428
Красным выделен предполагаемый интрон (примерно для 60 нуклеотидов ДНК нет аминокислотного соответствия). 
Рассмотрим его подробнее:

Query  3259  ISTVSGTTSNQTMHHSEVPHLEATAKSKNRTAKVEPTHGDEWVEQDEQGVYITLVSLPGG  3080

              S       N TM          T    N  A  E  +  EWVEQDE GVYITL +L GG
Sbjct  985   FS-------NGTM----------TPAFGNGEATNEARNEKEWVEQDEPGVYITLTALAGG  1027
Четыре аминокислотных остатка, стоящие посередине этого интрона, скорее всего, принадлежат к одному из двух экзонов, просто они выровнялись в таком положении для достижения наибольшего веса выравнивания. В таблице с координатами экзонов они учитывались как часть второго экзона.

Но не стоит забывать о том, что рассматривается выравнивание не с белком, который кодирует исследуемая ДНК, а с белком-гомологом, поэтому гэп, который мы посчитали интроном, может появиться и просто из-за сильного расхождения гомологов.
Кроме того, в выравниваниях как для этого, так и для следующего гена часто встречаются куски аминокислотной последовательности, не сопоставленные с ДНК вообще (гэпы в ДНК). Это тоже можно объяснить тем, что рассматривается выравнивание с гомологом, а не с закодированной в ДНК последовательностью.
Второй ген:
	>ref|NP_195242.1| O-methyltransferase family 2 protein [Arabidopsis thaliana], +

	Координаты по белку
	Координаты по ДНК
	QQ

	33
	9510
	1

	275
	10226
	

	
	
	

	276
	10330
	1

	380
	10617
	


Выравнивание для этого гена (уточненные экзоны также выделены зеленым):
 Score =  143 bits (361),  Expect(2) = 9e-53

 Identities = 90/248 (36%), Positives = 133/248 (53%), Gaps = 14/248 (5%)

 Frame = +3

Query  9510   ILQCIFGFMDSVALKCVVELDIPDIINSHGC--PLSLSSIAKSINHPSLDIDRLSRIMAL  9683

              I + +FGF D  A KC ++L IP+ I +H    P++L+ ++ ++   S     L RIM  

Sbjct  33     IWKYVFGFADIAAAKCAIDLKIPEAIENHPSSQPVTLAELSSAV---SASPSHLRRIMRF  89

Query  9684   LAHRGIFTSSHPEGKHNTTTLYGLTNSSKFLL--RNSKTSLAPLLMLQYHEGTVPNWHHL  9857

              L H+GIF       K    T Y  T  S+ L+  R    SLAP ++ +     +  W  L
Sbjct  90     LVHQGIFKEIPT--KDGLATGYVNTPLSRRLMITRRDGKSLAPFVLFETTPEMLAPWLRL  147

Query  9858   SNIVKEGGNG-----FARSNGLELWDFASSNPEFNTLFNKAMDGISSITMEAMKTSYKDG  10022

              S++V    NG     F   +G ++W FA  NP  + + N+AM   +   +  +  +    

Sbjct  148    SSVVSSPVNGSTPPPFDAVHGKDVWSFAQDNPFLSDMINEAMACDARRVVPRVAGACHGL  207

Query  10023  FKEIGSLVDVGGGSGAMVGEIVKAHPHIKGINFDLPHVVATAPEYEGVTHVVGDMFESIP  10202

              F  + ++VDVGGG+G  +G +VK  P IKG NFDLPHV+  A   +GV +V GDMF+SIP
Sbjct  208    FDGVTTMVDVGGGTGETMGMLVKEFPWIKGFNFDLPHVIEVAEVLDGVENVEGDMFDSIP  267

Query  10203  AADAILMK  10226

              A DAI +K
Sbjct  268    ACDAIFIK  275

 Score = 87.4 bits (215),  Expect(2) = 9e-53

 Identities = 42/105 (40%), Positives = 65/105 (61%), Gaps = 9/105 (8%)

 Frame = +1

Query  10330  WILHTWDDENCIKVLKKCRQALPEKTGKLIIMEAVLN--------PQGFDLFNHTRLIFD  10485

              W+LH W D++CIK+LK C++A+P   GK++I+E+V+          +  +   H RL+ D
Sbjct  276    WVLHDWGDKDCIKILKNCKEAVPPNIGKVLIVESVIGENKKTMIVDERDEKLEHVRLMLD  335

Query  10486  LVMMVHVE-GKERSEVEWKRLLEEGGFGSYKIIKIPAMISIIEAY  10617

              +VMM H   GKER+  EW  +L+E GF  Y++  I  + S+I AY
Sbjct  336    MVMMAHTSTGKERTLKEWDFVLKEAGFARYEVRDIDDVQSLIIAY  380

 Score =  163 bits (413),  Expect = 5e-39

 Identities = 98/272 (36%), Positives = 151/272 (55%), Gaps = 17/272 (6%)

 Frame = +1

Query  12718  DEMVRGEATLWQCIFGYVDGMALKCVVELGIPDIINSHGC--PLSLFYIAKSINHPSLDT  12891

              DE  +    +W+ +FG+ D  A KC ++L IP+ I +H    P++L  ++ ++   S   

Sbjct  24     DEEAKASLDIWKYVFGFADIAAAKCAIDLKIPEAIENHPSSQPVTLAELSSAV---SASP  80

Query  12892  DRLSRVMTLLVHRGIFTSSSEGKHNATTLYGLTNSSKFLL---RDSKRSLAPLLMLENHT  13062

                L R+M  LVH+GIF      K    T Y  T  S+ L+   RD K SLAP ++ E   

Sbjct  81     SHLRRIMRFLVHQGIFKEIPT-KDGLATGYVNTPLSRRLMITRRDGK-SLAPFVLFETTP  138

Query  13063  WMIQPWHQLSDIIKEGGNG-----FSRSHGLELWDFASVNPEFNILFNGAMSGASNIMVE  13227

               M+ PW +LS ++    NG     F   HG ++W FA  NP  + + N AM+  +  +V 

Sbjct  139    EMLAPWLRLSSVVSSPVNGSTPPPFDAVHGKDVWSFAQDNPFLSDMINEAMACDARRVVP  198

Query  13228  AMKTSYKDGLNGVGSLVDVGGGSGAMVGEIVKAHPHIKGINFDLPHVVAMAPQYEGVTHI  13407

               +  +     +GV ++VDVGGG+G  +G +VK  P IKG NFDLPHV+ +A   +GV ++

Sbjct  199    RVAGACHGLFDGVTTMVDVGGGTGETMGMLVKEFPWIKGFNFDLPHVIEVAEVLDGVENV  258

Query  13408  AGDMFESIPAADVILMKVIIESF--IYCVRLL  13497

               GDMF+SIPA D I +K ++  +    C+++L

Sbjct  259    EGDMFDSIPACDAIFIKWVLHDWGDKDCIKIL  290

 Score = 93.6 bits (231),  Expect = 7e-18

 Identities = 45/105 (42%), Positives = 66/105 (62%), Gaps = 9/105 (8%)

 Frame = +3

Query  13569  WILHVWNDENCIKILKKCREALPKKIGKLIIMEAVLN--------PEEQDLFEHTKLMFD  13724

              W+LH W D++CIKILK C+EA+P  IGK++I+E+V+          E  +  EH +LM D

Sbjct  276    WVLHDWGDKDCIKILKNCKEAVPPNIGKVLIVESVIGENKKTMIVDERDEKLEHVRLMLD  335

Query  13725  MLMMVEVQ-GKERSEAEWKRLLEEGGFGSYKIIKVPTLLSIIEAY  13856

              M+MM     GKER+  EW  +L+E GF  Y++  +  + S+I AY

Sbjct  336    MVMMAHTSTGKERTLKEWDFVLKEAGFARYEVRDIDDVQSLIIAY  380

Интересно, что на этом участке исследуемой ДНК пара экзонов, выделенных в выравнивании, затем повторяется с небольшими изменениями, кодируя практически аналогичную белковую последовательность. Но в этом повторе присутствует перекрытие по белку длиной в 14 аминокислот, поэтому повтор как экзон не выделялся.
Координаты Poly(N): 6272-9065. Участок Poly(N) расположен между генами, причем он начинается сразу после первого гена, а от второго отделен небольшим участком отсеквенированной последовательности.





















