1)Команды, которыми были получены 
 – исследуемый фрагмент генома:

seqret  -sask
Input sequence(s):: /home/export/samba/public/tmp/yb.fasta:AALC01000111

Begin at position [start]: 1

End at position [end]: 4000

 
Остальное по умолчанию 
 
– трансляции ORF'ов фрагмента; 
getorf aalc01000111 orfs.fasta –minsize 240 –table bacterial

 – файл с последовательностями белков Enterobacteriales; 

seqret  

Input sequence(s):sw-org:enterobacteriales

Output file:eb.fasta

 – индексные файлы BLAST. 

formatdb –i eb.fasta –n eb
2)Скрипт которым получен результат о числе гомологов каждого ORF'а, 
seqret orfs.fasta:AALC01000111_1 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_2 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_3 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_4 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_5 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_6 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_7 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_8 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_9 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_10 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_11 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_12 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

seqret orfs.fasta:AALC01000111_13 stdout | blastall -p blastp -d eb -e 0.01 | grep ">" -c >>count.txt

3)Таблица ORF'ов 
	№
	Начало
	
	Конец
	Направление
	Число сходных последовательностей

	1
	[273
	-
	539]
	Прямое
	0

	2
	[343
	-
	669]
	Прямое
	0

	3
	[558
	-
	968]
	Прямое
	0

	4
	[972
	-
	1286]
	Прямое
	0

	5
	[1156
	-
	1449]
	Прямое
	0

	6
	[1139
	-
	1462]
	Прямое
	0

	7
	[1763
	-
	2008]
	Прямое
	0

	8
	[1740
	-
	3050]
	Прямое
	6

	9
	[3613
	-
	3864]
	Прямое
	0

	10
	[3660
	-
	3112]
	Обратное
	1

	11
	[2748
	-
	2503]
	Обратное
	0

	12
	[2458
	-
	2138]
	Обратное
	0

	13
	[1672
	-
	410]
	Обратное
	1

	
	
	
	
	
	


4)Схема  расположения предсказанных генов.
                              1740------>3050    

   410<------1672                               3112<------3660
