Материалы к занятию 3
Задания 

Текущая рабочая директория H:\Term2\Practice_Works\Practice3
1. Построение выравнивания двух коротких искусственных последовательностей

С помощью редактора FAR создайте в рабочей директории файл first_aln.txt,  а в нем – выравнивание 2-х пробных  аминокислотных последовательностей из файлов х1.txt  и x2.txt,  где х1=1 и х2=3 для студентов,  сидящих за компьютером с нечетным номером, х1=2 и х2=4 для студентов, сидящих за компьютером с четным номером . Файлы см. в директории  P:\y04\Term2\ Practices\Practice3\.  Постарайтесь, чтобы выравнивание имело максимальную “цену”. Правила оценки: цена гэпа = -1, цена совпадения = +1, цена замены = 0. Приведите в файле first_aln.txt “цену” Вашего выравнивания.

2. Построение выравнивания двух реальных последовательностей
С помощью редактора GeneDoc постройте выравнивание аминокислотных последовательностей своего белка и его гомолога из генома Vibrio cholerae (результат прошлого занятия). Результат сохраните в файле second_aln.msf в формате MSF.

Выравнивание должно иметь следующую конфигурацию:

    а) длина блока – 60 символов;

    б) указаны номера остатков в начале и конце блоков;

    в) помечены позиции выравнивания через каждые 5;

    г) совпадающие остатки выделены цветом: темно-синим  – буквы,  красным – фон.

    е) внизу есть консенсусная последовательность.
3. Редактирование выравнивания

В отдельный файл скопируйте последовательность вашего белка в FASTA формате. В трех разных областях последовательности удалите по 10 аминокислотных остатков. В названии последовательности укажите “Mutated sequence”. 
К построенному выравниванию добавьте вновь созданную последовательность. Проведите ручное довыравнивание. Сохраните результат в файле third_aln.msf в формате MSF.
