Поиск гомологов белка RRF_ECOLI в геномах родственных бактерий.
Упражнение 7.
2. Посредством программы TBLASTN нашли ближайшего гомолога белка RRF_ECOLI в геноме синегнойной палочки (Pseudomonas aeruginosa)
	AC
	AE004785

	Координаты выравниваний
	1-183/

4768-4220 

	аннотирован ли соответствующий CDS
	да

	его координаты
	 (4211..4768)

	AC соответствующего белка в UniProt
	O82853

	E-value
	2e-53

	другие гомологи с E-value < 0,01.
	нет


 Использованная программа и параметры: blastall -p tblastn -d pa -i rrf_ecoli.fasta -o rrf
3. Посредством программы TBLASTN нашли ближайшего гомолога белка RRF_ECOLI по трем геномам
	AC
	AE004785

	E-value
	3e-53

	всегo гомологов с E-value < 0,01.
	3 гомолога: 
AE006235
Pasteurella multocida
2e-64

AE004297
Vibrio cholerae
6e-61
AE004785
Pseudomonas aeruginosa
3e-53



Сначала создали индексные файлы BLAST для поиска по трем геномам, как предлагалось в подсказке, затем запустили TBLASTN: blastall -p tblastn -d 3g -i rrf_ecoli.fasta -orrf3
4. Поиск гомологов гена ECRRFX белка RRF_ECOLI в трёх геномах программой BLASTN: blastall -p blastn -d 3g -i 1ek8_gene1.fasta –o gomo4 
   Найдены те же гомологи, что и в задании 3, но уже для Vibrio cholerae  и  Pseudomonas aeruginosa родственные связи с RRF_ECOLI оказались менее прочными. То есть по результатам сравнения генов эти два представителя не являются близкими гомологами белка RRF_ECOLI. 
Упражнение 8.
1. Поиск гомологов гена ECRRFX белка RRF_ECOLI в геноме Pasteurella multocida с помощью программы fasta34: fasta34 1ek8_gene1.fasta pm.fasta 6
Найденные гомологи с E-value <0,01:
	AE006235
	Pasteurella multocida
	6e-62

	AE006211
	Pasteurella multocida
	0.0016




Нашелся тот же самый ген, что и в задании 7, то есть результат поиска полностью согласуется с программой TBLASTN. 
2. ae100.fasta-созданный фрагмент

ggatgcgcgcgaccggtacgaatcttcgcgaaggcatggcccagcgcttccagggtcttg

cccatgcgctcctgcgcttccttcttgatctcgttgatcat

Megablast находит этот фрагмент в BLAST-банке из трех геномов, созданном на прошлом занятии.  Файл poisk1.
ae100_izm.fasta-измененный фрагмент
ggatgcgcgcgaccggtacgaatctacgcgaaggcatggcccagcgcttccagtgtcttg

cccatgagctcctgcgcttccttcttgatatcgttgatcat
Megablast не находит этот фрагмент в BLAST-банке из трех геномов. Файл poisk2.
Голубым цветом выделены 28-е нуклеотиды, т.к. минимальная длина слова в MegaBLAST составляет как раз 28 букв. После всего четырех  исправлений, но в каждом слове, программа не нашла ни одного сходного фрагмента и поэтому не обнаружила сходства в целом. 
