Протокол занятия № 12

Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	12
	20
	9


Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	E-value

IF1A_PYRAB

	
	Кол-во
	Новые
	Новые
	Кол-во
	Новые
	Кол-во
	

	1
	11
	+ 11
	+ 20
	20
	+ 3
	3
	1(10-6

	2
	28
	+ 2
	-
	22
	+ 52
	119
	3(10-32

	3
	59
	+ 28
	-
	20
	+ 69
	132
	2(10-32

	4
	56
	-
	-
	21
	-
	157
	2(10-28


Новые: 
“+” означает, что на данной итерации появились новые гомологи,
“-”означает, что на данной итерации новых гомологов не появилось
1) Первая итерация PSI-BLAST представляет собой то же самое, что и обычный поиск с помощью программы BLASTP. Некоторые параметры по умолчанию в нем, очевидно, были заданы не так, как в BLASTP, поэтому и найдено было немного больше последовательностей.
2) PSI-BLAST позволяет найти далекие гомологи последовательности. Одна из возможных задач, для которой можно его использовать, это построение филогенетических деревьев белков.

3) В первой итерации гомолог IF1A_PYRAB считается достаточно далеким гомологом, но по мере нахождения новых, еще более далеких, его E-value в данном алгоритме уменьшается.
