I. Сравнение аминокислотного и нуклеотидного выравниваний.

	АC
	P08338
	P06203

	Genom
	ECOLI
	SALTY

	Gene acc(embl)
	U00096.2
	AE008891.1

	CDS
	4126101-4126418
	12171-12488


Gene alignment (identity = 90.6%):

                   1 atggctgaatggagcggcgaatatatcagcccatacgctgagcacggcaa     50

                     |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||.||

                   1 atggctgaatggagcggcgaatatatcagcccatacgctgagcacggtaa     50

                  51 gaagagtgaa-caagtc-aaaaagattacggtttccattcctctt-aagg     97

                     |||||||| | |||||| ||||| ||||||||||||||||||| | ||||

                  51 gaagagtg-agcaagtcaaaaaa-attacggtttccattcctc-tgaagg     97

                  98 tgttaaaaatcctcaccgatgaacgcacgcgtcgtcaggtgaacaacctg    147

                     |||||||||||||||||||||||||.||||||||||||||||||||||||

                  98 tgttaaaaatcctcaccgatgaacgtacgcgtcgtcaggtgaacaacctg    147

                 148 cgtc-acg-ctaccaacagcgagctgct-gtgcgaagcgtttctgcatgc    194

                     || | ||| | ||||||||||||||| | |||.|||||.||||||||.||

                 148 cg-ccacgcc-accaacagcgagctg-ttgtgtgaagcatttctgcacgc    194

                 195 ctttaccgggcaa-cctttgccggatgatgccgatctgcgta-aagagcg    242

                     ||||||||||||| || ||||||||||||||||||||||| | |||||||

                 195 ctttaccgggcaaccc-ttgccggatgatgccgatctgcg-aaaagagcg    242

                 243 cagcgacgaaatcccggaagcggcaaaagagatcatgcgtgagat-gggg    291

                     ||||||.|||||||||||||||||||||||||||||||||||| | ||||

                 243 cagcgatgaaatcccggaagcggcaaaagagatcatgcgtgag-ttgggg    291

                 292 att-aacccgg-agacgtgggaatact-aa                        318

                     ||| | .|||| | ||||||||||||| |

                 292 attga-tccggaa-acgtgggaatactga                         318

Protein alignement (identity = 97.1%):
                   1 MAEWSGEYISPYAEHGKKSEQVKKITVSIPLKVLKILTDERTRRQVNNLR     50

                      |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

                   1  AEWSGEYISPYAEHGKKSEQVKKITVSIPLKVLKILTDERTRRQVNNLR     49

                  51 HATNSELLCEAFLHAFTGQPLPDDADLRKERSDEIPEAAKEIMREMGINP    100

                     |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:||:|

                  50 HATNSELLCEAFLHAFTGQPLPDDADLRKERSDEIPEAAKEIMRELGIDP     99

                 101 ETWEY    105

                     |||||

                 100 ETWEY    104
Как видно из значения identity и самого выравнивания гены очень похожи. Вероятно также играет роль эволюционная близость данных геномов. Значение id для нуклиотидного выравнивания меньше, чем для аминокислотного так как в первом нет несинонимичных замен, то есть замены аминокислот происходят только из-за гепов в нуклиотидном выравнивании.
II. Расстояние между нуклеотидными последовательностями

Частота замен: f=1–identity=2.9%

Расстояние: d=-3ln(1-4f/3)/4=0.03

Оба значения близки к трём процентам. Столь малые значения говорят о том, что ген важен для организма и его мутации ограничиваются естесственным отбором. Расстояние вычестенное по формуле Джукса-Кантора немного больше, чем при рассчёте с использованием параметра identity, это объясняется тем, что в первом случае учитывается возможность повторных замен в уже мутировавших последовательностях. 

III. Анализ участка нуклеотидного выравнивания.
Зелёным цветомотмечен участок выравнивания c 176 по 204 нуклеотид выбранный для подсчёта Ks и Ka.

Красным шрифтом выделены триплеты нуклеотидов в которых произошла замена. 

-В этом участке нет несинонимичных замен, так как в полученном выравнивании нет вообще ни одной такой замены, следовательно Nd=0; Sd=3.

-S1=1/3+1+1/3=5/3; N1=3-S1=4/3

-S2=1/3+1+1/3=5/3; N2=3-S2=4/3

-S=(S1+S2)/2=5/3; N=(N1+N2)/2=4/3

-ps=Sd/S=9/5; pn=Nd/N=0

-Ks=(-3/4)ln(-17/3) – видимо, формула Джукса-Кантора не применима для данной последовательности.
-Ka=(-3/4)ln(1)=0
