Аннотация участка бактериального генома.
Предсказание генов во фрагменте генома бактерии Yersinia bercovieri.
1. В файле /home/export/samba/public/tmp/yb.fasta находятся последовательности, представляющие собой неаннотированные фрагменты генома бактерии Yersinia bercovieri. Для извлечения последовательности с номером AALC01000088, начинающегося с 4001-ого нуклеотида и заканчивающегося 8000-ым, была введена команда LINUX
seqret /home/export/samba/public/tmp/yb.fasta:AALC01000088 1.fasta –sask,
в которой указан путь к файлу с номером последовательности через двоеточие, название выходного файла (в данном случае 1.fasta), и параметр –sask, благодаря наличию которого программа seqret задаёт потом вопросы: 

Begin at position [start]: 4001

End at position [end]: 8000

Reverse strand [N]: N
о начале и конце фрагмента и надобности поменять направления цепи (по умолчанию стоит «нет»).

2. Из полученного фрагмента генома Y. bercovieri были извлечены трансляции всех открытых рамок считывания длиной не менее 240 нуклеотидов. При этом использовался стандартный для бактерий (bacterial) генетический код, а за рамку считывания принималась последовательность, начинающаяся со старт-кодона и заканчивающаяся стоп-кодоном. Файл, включающий все указанные трансляции в fasta-формате был получен с использованием программы getorf (по-моему, она наиболее подходит под эти цели), которая вызывается следующей командой LINUX:

getorf -sequence 1.fasta -outseq ramki.getorg  -table 11 -find 1 -minsize 240,

где параметр –sequence означает входной файл с именем 1.fasta, полученный ранее; -outseq – выходной файл; -table задаёт таблицу генетического кода, в данном случае 11 – это для бактерий; -find – очень важный параметр, имеющий в этом примере значение 1, означающее, что считывание пройдёт именно от старт-кодона до стоп-кодона; -minsize – это минимальный размер рамки считывания. 

3. Были созданы индексные файлы BLAST для всех последовательностей из SwissProt из бактерий таксона Enterobacteriales (к которому относится и Y. bercovieri). Но для начала с помощью программы seqret было получено множество последовательностей из данного банка, описывающее белки данного таксона, которая вызывалась командой LINUX
seqret sw-org:enterobacteriales -outseq taxon.fasta

Программа нашла документы, у которых в поле OC или OS содержится слово «enterobacteriales» и скопировала оттуда аминокислотные последовательности в FASTA-формате в файл taxon.fasta. Далее, используя этот файл как входной, программа formatdb по команде

formatdb -i taxon.fasta -p T -n yb
создала индексные файлы. Следует заметить, что в качестве значения параметра –p (тип входного файла) использовалось T (аминокислотная последовательность). Базовое имя индексных файлов – yb. 

4. Открытые рамки считывания:

	последователньость
	начало
	конец
	направление
	длина
	Число сходных последовательностей в таксоне Enterobacteriales

	AALC01000088_1
	3732
	3977
	Прямое
	245
	0

	AALC01000088_2
	3994
	3743
	Обратное
	251
	0

	AALC01000088_3
	3317
	2790
	Обратное
	527
	24

	AALC01000088_4
	2696
	1968
	Обратное
	728
	34

	AALC01000088_5
	1916
	3
	Обратное
	1913
	30


Скрипт в общем виде для создания текстовых файлов с названиями похожих последовательностей: 

seqret ramki.getorf:AALC01000088_? stdout | blastall -p blastp -d yb -e 0.01 | grep ">" > ?.txt
Схематическое положение предполагаемых генов (открытых рамок, имеющих гомологов) на фрагменте AALC01000088  бактерии Yersinia bercovieri представлено ниже:

3317<----2790

              2696<------1968

                              1916<-----------3

