Контрольная работа за второй блок второго семестра
Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	TPI1, TPI

	ID
	TPIS_HUMAN

	AC
	P60174; P00938; Q6IS07; Q8WWD0; Q96AG5;

	OS
	Homo sapiens (Human)

	Len
	248 а.о.


Обозначения:

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

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 bits
	220 bits

	
	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
	558

	
	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)
Задание №4
Согласно приведенной эволюционной теории, в выравнивании не должно быть коротких участков делеции, т.е. штраф за открытие должен быть большим. Посколько появилась только одна очень длинная вставка, то он, соответсвенно, и должен быть ОЧЕНЬ большим. Зато штраф за продолжение делеции должен быть минимальным, так как в одной из последовательностей желаемого выравнивания будет ОЧЕНЬ большой участок, составленный из гэпов.
Воплощаем теорию в жизнь: штраф за открытие гэпа – 20, за продолжение – 0,1.
seq1               1 ATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAEETRNAVWAAIKELHYSPSAVA     50

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

seq2               1 VTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVA     50

seq1              51 RSLKVNHT------------------------------------------     58

                     :.|....:                                          

seq2              51 QQLAGKQSLLIGVATSSLALHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSG    100

seq1              59 --------------------------------------------------     58

seq2             101 VEACKAAVHNLLAQRVSGLIINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQ    150

seq1              59 --------------------------------------------------     58

seq2             151 TPINSIIFSHEDGTRLGVEHLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHK    200

seq1              59 --------------------------------------------------     58

seq2             201 YLTRNQIQPIAEREGDWSAMSGFQQTMQMLNEGIVPTHVSAKTREKVEAA    250

seq1              59 -------------KSAVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDN     95

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

seq2             251 MAELNYIPNRVAQQLAMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDD    300

seq1              96 VRNARYFTPALTTIHQPKDSLGETA    120

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

seq2             301 TEDSSCYIPPLTTIKQDFRLLGQTS    325
