На главную страницу второго семестра


Описание последовательности запроса, а именно TPIS_HUMAN
Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	TPI1, TPI

	ID
	TPIS_HUMAN

	AC
	P60174; P00938; Q6IS07; Q8WWD0; Q96AG5

	OS
	Homo sapiens (Human).

	Len
	248


Обозначения:

GN – название гена
ID – идентификатор последовательности в банке данных SwissProt
AC – номер документа в банке данных SwissProt
OS – название организма 
Len – длина последовательности 

2. Поиск потенциальных гомологов с помощью программы BLASTP
Таблица 2. Описание выравниваний  с последовательностями потенциальных гомологов

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	P30741


	P36186



	
	H_OS
	Culex tarsalis

	Giardia intestinalis


	
	H_Len
	247
	257

	
	E-value
	2e-92
	2e-57

	
	A_Len
	245
	249

	
	A_Score
	864
	561

	
	A_ID
	67%
	45%

	
	А_Pos
	76%
	63%

	
	A_ScoreB
	337
	220

	
	Q_From
	4
	2

	
	Q_To
	248
	245

	
	H_From
	3
	2

	
	H_To
	247
	250

	Global Align.
	G_Len
	248
	257

	
	G_Score
	864.0
	558.0

	
	G_ID
	66.9%
	44.0%

	
	G_Sim
	75.4%
	61.1%

	
	G_NGap
	0
	5


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;
H_OS   – название организма потенциального гомолога;
H_Len   – длина последовательности потенциального гомолога;

E-value  – E-value выравнивания;
A_Len   – длина локального выравнивания;

A_Score – вес Смита-Ватермана локального выравнивания;

A_ScoreB – нормированный вес локального выравнивания в битах;

A_ID    – процент идентичности локального выравнивания;

A_Pos  – процент сходства локального выравнивания; 
Q_From, Q_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             запроса;

H_From, H_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             потенциального гомолога;

G_Len     – длина глобального выравнивания;

G_Score  – вес глобального выравнивания;

G_ID      -  процент идентичности глобального выравнивания;
G_Sim    – процент сходства глобального выравнивания;
G_NGap – суммарное количество гэпов глобального выравнивания (не включая  

                   концевые гэпы)

3. Построение глобального выравнивании
1)

########################################

# Program:  needle

# Rundate:  Fri Apr 29 15:03:15 2005

# Align_format: srspair

# Report_file: H_C.txt

########################################

#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: TPIS_HUMAN

# 2: TPIS_CULTA

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 11.0

# Extend_penalty: 1.0

#

# Length: 248

# Identity:     166/248 (66.9%)

# Similarity:   187/248 (75.4%)

# Gaps:           2/248 (0.8%)

# Score: 864.0

# 

#

#=======================================

TPIS_HUMAN         1 APSRKFFVGGNWKMNGRKQSLGELIGTLNAAKVPADTEVVCAPPTAYIDF     50

                       .|||.|||||||||.|.|:.:|...|....:.||||||...|..|:..

TPIS_CULTA         1   GRKFCVGGNWKMNGDKASIADLCKVLTTGPLNADTEVVVGCPAPYLTL     48

TPIS_HUMAN        51 ARQKLDPKIAVAAQNCYKVTNGAFTGEISPGMIKDCGATWVVLGHSERRH    100

                     ||.:|...:.|||||||||..|||||||||.|:||....||:|||||||.

TPIS_CULTA        49 ARSQLPDSVCVAAQNCYKVPKGAFTGEISPAMLKDLNIGWVILGHSERRA     98

TPIS_HUMAN       101 VFGESDELIGQKVAHALAEGLGVIACIGEKLDEREAGITEKVVFEQTKVI    150

                     :||||||||..||||||||||.|||||||.|.|||||.||.|.|.|||.|

TPIS_CULTA        99 IFGESDELIADKVAHALAEGLKVIACIGETLQEREAGQTEAVCFRQTKAI    148

TPIS_HUMAN       151 ADNVKDWSKVVLAYEPVWAIGTGKTATPQQAQEVHEKLRGWLKSNVSDAV    200

                     ||.|||||.||:||||||||||||||:|:||||||..||.|...|||..|

TPIS_CULTA       149 ADKVKDWSNVVIAYEPVWAIGTGKTASPEQAQEVHAALRKWFTENVSADV    198

TPIS_HUMAN       201 AQSTRIIYGGSVTGATCKELASQPDVDGFLVGGASLKPEFVDIINAKQ    248

                     :.:.||.||||||.|.|:|||::||:||||||||||||||:.|:||:|

TPIS_CULTA       199 SAAIRIQYGGSVTAANCRELAAKPDIDGFLVGGASLKPEFIQIVNARQ    246

#---------------------------------------

#---------------------------------------

2) 

########################################

# Program:  needle

# Rundate:  Fri Apr 29 15:10:33 2005

# Align_format: srspair

# Report_file: H_G.txt

########################################

#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: TPIS_HUMAN

# 2: TPI1_GIALA

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 11.0

# Extend_penalty: 1.0

#

# Length: 257

# Identity:     113/257 (44.0%)

# Similarity:   157/257 (61.1%)

# Gaps:           9/257 ( 3.5%)

# Score: 558.0

# 

#

#=======================================

TPIS_HUMAN         1 APSRKFFVGGNWKMNGRKQSLGELIGTLNAAKVPADTEVVCAPPTAYIDF     50

                     .|:|:.|:|||:|.||....:...:..:.|.|:|...:||.||...::..

TPI1_GIALA         1 MPARRPFIGGNFKCNGSLDFIKSHVAAIAAHKIPDSVDVVIAPSAVHLST     50

TPIS_HUMAN        51 A-RQKLDPKIAVAAQNCYKVTNGAFTGEISPGMIKDCGATWVVLGHSERR     99

                     | ......::.:||||.|...|||:|||.|..|::|.|...|::||||||

TPI1_GIALA        51 AIAANTSKQLRIAAQNVYLEGNGAWTGETSVEMLQDMGLKHVIVGHSERR    100

TPIS_HUMAN       100 HVFGESDELIGQKVAHALAEGLGVIACIGEKLDEREAGITEKVVFEQTKV    149

                     .:.||:||...:|...||.:|:.||.|:||.||||:|..|.:|...|.:.

TPI1_GIALA       101 RIMGETDEQSAKKAKRALEKGMTVIFCVGETLDERKANRTMEVNIAQLEA    150

TPIS_HUMAN       150 IADNVKD----WSKVVLAYEPVWAIGTGKTATPQQAQEVHEKLRGWLKSN    195

                     :...:.:    |.:||:||||||:||||..|||:||:|||..||.|....

TPI1_GIALA       151 LGKELGESKMLWKEVVIAYEPVWSIGTGVVATPEQAEEVHVGLRKWFAEK    200

TPIS_HUMAN       196 VSDAVAQSTRIIYGGSVTGATCKELASQPDVDGFLVGGASLKPEFVDIIN    245

                     |....||..|||||||..|:.|::|...|::||||||||||||||:.:|:

TPI1_GIALA       201 VCAEGAQHIRIIYGGSANGSNCEKLGQCPNIDGFLVGGASLKPEFMTMID    250

TPIS_HUMAN       246 AKQ        248

                     ...    

TPI1_GIALA       251 ILTKTRT    257

#---------------------------------------

#---------------------------------------

              `

4. Поиск оптимальных параметров для построения глобального выравнивания
Ниже приведено глобальное выравнивание двух последовательностей, в процессе эволюции которых происходили только замены, а также в середине одной из них  появилась одна очень длинная вставка. Для отображения данной эволюционной истории были подобраны соответствующие параметры:
Штраф за открытие делеции – 20

Штраф за продолжение делеции – 1

Большое значение штрафа за открытие делеции обеспечивает маленькое количество открытых делеций (необходимо было в выравнивании показать одну  вставку), а низкое значение штрафа за продолжение делеции – длину вставки или делеции (необходимо было показать очень длинную вставку).
########################################

# Program:  needle

# Rundate:  Wed Apr 13 16:52:10 2005

# Align_format: srspair

# Report_file: 1to2.txt

########################################

#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: seq2

# 2: seq1

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 20.0

# Extend_penalty: 1.0

#

# Length: 332

# Identity:      42/332 (12.7%)

# Similarity:    61/332 (18.4%)

# Gaps:         219/332 (66.0%)

# Score: 133.0

# 

#

#=======================================

seq2               1 VTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVA     50

seq1               1                                                         0

seq2              51 QQLAGKQSLLIGVATSSLALHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSG    100

seq1               1                                                         0

seq2             101 VEACKAAVHNLLAQRVSGLIINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQ    150

seq1               1                                                         0

seq2             151 TPINSIIFSHEDGTRLGVEHLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHK    200

seq1               1                                                         0

seq2             201 YLTRNQIQPIAEREGDWSAMSGFQQTMQMLNEGIVPTHVSAKTREKVEAA    250

                                 ......|......|..:.:.......|:.:||..|.||

seq1               1             ATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAEETRNAVWAA     38

seq2             251 MAELNYIPNRVAQQL-------AMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADI    293

                     :.||:|.|:.||:.|       |:....|.||:||:.|..|.||||..|:

seq1              39 IKELHYSPSAVARSLKVNHTKSAVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDV     88

seq2             294 SVVGYDDTEDSSCYIPPLTTIKQDFRLLGQTS    325

                     ||:|||:..::..:.|.||||.|....||:|:

seq1              89 SVIGYDNVRNARYFTPALTTIHQPKDSLGETA    120

#---------------------------------------

#---------------------------------------

