Отчет по практикуму№8 «Выравнивание и гомология»
Было взято множественное выравнивание №08.
Задание 1.

Было построено дерево родства данных последовательностей (Neighbour Joining Using BLOSUM62).
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Рис.1. Дерево (Neighbour Joining Using BLOSUM62).

По данному дереву выравнивание было отсортировано. Были получены изображения с раскраской BLOSUM62 (порог консервативноcти 30) и ClustalX.

BLOSUM62:
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Рис.2. Выравнивание  BLOSUM62.
ClustalX:
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Рис.3. Выравнивание ClustalX.
Задание 2.
Обозначим буквой «В» вертикальный блок, буквой «С» - участки между блоками, входящими в кластеры, а «Х» - Самый длинный участок, не входящий в состав блоков и кластеров.

 Примечание: данные обозначения мы видим в графе разметки под названием «Claster» . 
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Рис.4. Выравнивание

С помощью построения дерева (Average Distance Using BLOSUM62), я нашла наиболее близкие друг к другу последовательности: ROSHA и EUBR3
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Рис.5. Дерево (Average Distance Using BLOSUM62).
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Рис.6. Наиболее близкие последовательности.

Необходимо было найти участок, на котором остатки двух или более последовательностей, предположительно, гомологичны, а остатки остальных - скорее негомологичны им. Найденный участок отмечен символом H, найденные последовательности объединены в одну группу:
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Рис.7. Найденный участок.
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Рис.8. Последовательности, объединенные в одну группу.
Задание 3.
Самый длинный участок выравнивания – блок с 17 по 40 аминокислотных остатков.

Было найдено 6 абсолютно консервативных позиций (25%), 13 абсолютно функционально консервативных позиций (54%) и 20 консервативных и функционально консервативных на 70% позиций (83%) 

Самый длинный участок выравнивания, не входящий в состав блоков и кластеров – участок с 41 по 53 аминокислоту. число и процент позиций с гепами: 2 гэпа, 13 позиций (15%).
Задание 4.
В выравнивание была вписана последовательность GEOKA.
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Рис.9. Вписана новая последовательность (BLOSUM62).
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Рис.10. Вписана новая последовательность (ClustalX).
Задание 5.

В выравнивание была добавлена заведомо негомологичная последовательность белка (последовательность, с которой я работала в 1 семестре). Она была сильно длиннее моего выравнивания, поэтому я взяла ее участок соответствующей длины.
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Рис.11. К выравниванию добавлена заведомо негомологичная последовательность.

Лучший получившийся результат – 17 совпадений в абсолютно функционально консервативных позициях из 140 позиций (23,8%).
Задание 6.

Было построено множественное "выравнивание" заведомо негомологичных (не родственных) белков.

Идентификаторы этих последовательностей в БД UniProt: Q6L1N7; R4T2E1; O67781; F4BY60; F0QTE2.

Выравнивание было построено с помощью команды "Muscle with Default".
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Рис.12. Множественное «выравнивание» заведомо негомологичных белков.

Было найдено два вертикальных блока.
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Рис.12. Первый из найденных блоков.
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Рис.13. Второй из найденных блоков.

Данные блоки нельзя объединить в кластер. Судить о гомологии данных последовательностей нельзя.

