         Аннотация участка бактериального генома.
1. Из всех неаннотированных фрагментов бактериального генома Yersinia bercovieri участок с 1 по 4000 фрагмента AALC01000092 был получен:
 seqret/home/export/samba/public/tmp/yb.fasta:AALC01000092 fragment_moi.fasta –sask
             Программа ‘’вырезает’’ необходимый участок из всего файла.
2. Информация обо всех открытых рамках считывания в этом фрагменте длиной не менее 240 нуклеотидов (используется стандартный для бактерий генетический код, открытая рамка считывания начинается со старт-кодона и заканчивается стоп-кодоном) была получена:
  getorf fragment_moi.fasta transl.fasta -minsize 240 -table bacterial
  Вообще, входящий и исходящий файл можно указать, отвечая на вопросы этой программы. Она удобна тем, что номерует нуклеотиды, как в исходной последовательности и показывает направление цепи.
3. Файл с последовательностями белков таксона Enterobacteriales получен:
           seqret sw-org:Enterobacteriales takson.fasta
           Индексные файлы BLAST для всех последовательностей Swiss-Prot таксона Enterobacteriales получены с помощью программы formatdb:

formatdb -i takson.fasta -p T -n en
4. Поиск сходных последовательностей  среди последовательностей Enterobacteriales из SwissProt при условии E-value < 0,01 проводился с помощью программы BLASTP.

 Работа BLASTP: ORF(индексн.файлы(файл. Полученный файл в начале строки имеет символ “>”. Его-то и можно использовать для распознавания программой greb, параметр –c для подсчета количества гомологов: 
    seqret transl.orf:AALC01000092_* stdout | blastall -p blastp -d en -e 0.01| grep      ">" -c >>s4et.txt
 Конвейер (|) используется для направления stdout одной программы на вход другой, перенаправление(>)-для передачи команды в файл. Воспроизведя данный скрипт командами ./ chmod +x script.txt и  ./script.txt , получим вывод о числе гомологов открытых рамок считывания(ORFs). Итог данной работы сведен в таблицу:
	Рамка считывания
	Начало-конец
	Направление
	Число сходных последовательностей

	>AALC01000092_1
	[733 - 1008]
	прямое
	0

	>AALC01000092_2
	[1001 - 1642]
	прямое
	10

	>AALC01000092_3
	[1594 - 2046]
	прямое
	0

	>AALC01000092_4
	[2009 - 2314]
	прямое
	0

	>AALC01000092_5
	[2272 - 2841]
	прямое
	0

	>AALC01000092_6
	[3340 - 3735]
	прямое
	0

	>AALC01000092_7
	[3998 - 2892]
	обратное
	0

	>AALC01000092_8
	[1380 - 1075]
	обратное
	0

	>AALC01000092_9
	[896 - 471]
	обратное
	0

	>AALC01000092_10
	[467 - 45]
	обратное
	5


Тогда схема возможных  генов (открытые рамки считывания, имеющие гомологов) выглядет так: 

	
	1001- - - - - >1642

	45<- - - - - - 467
	


Гены не перекрываются.
