Сравнение аминокислотных последовательностей белков и нуклеотидных последовательностей соответствующих генов.
Создание двух выборок — выборки белков и выборки их генов.
Была создана выборка из семи аминокислотных последовательностей: последовательность моего белка (p7.fasta) и последовательности его гомологов из прокариот (p1.fasta, ..., p6.fasta). Аналогично составлена выборка генов отобранных белков (g1.fasta, ..., g7.fasta). Подбор гомологов проведён с помощью BLAST-сервера EBI. Выбранные белки-гомологи и их процент идентичности показаны в таблице:
	Имя файла
	DB:ID
	Length
	Identity%

	p1.fasta
	UNIPROT:Q8XG02_SALTI 
	663
	95

	p2.fasta
	UNIPROT:Q5PFP8_SALPA 
	663
	95

	p3.fasta
	UNIPROT:Q8ZC57_YERPE
	663
	84

	p4.fasta
	UNIPROT:Q83ZQ4_9RHIZ
	665
	70

	p5.fasta
	SW:QOX1_BACSU
	649
	51

	p6.fasta
	SW:COX1_MARPO
	522
	40


Наблюдение элементарных эволюционных событий в ближайших гомологах.

Было построено два полных парных выравнивания (программа needle):
1) выравнивание моего белка и его ближайшего гомолога из выборки (p.msf);
2) выравнивание их генов (g.msf).
Рассмотрим фрагмент белкового выравнивания и соответствующий фрагмент  выравнивания генов.
CYOB_ECOLI:   20   TIA G  II  L GGLA LVGL ITYFGK   40
p1:           20   TIA A  II  V GGLA ILAA ITYFGK   40

AAA23632:  60 acgatcgctggcattattttgggaggtctggcgct-cgttggc--ctgatcacttacttcggtaag 120                        g1:        60 acgatcgctgcaattatcgtcgggggactggcgatac--tggcagc-gattacttacttcggtaag 120

Элементарные эволюционные события, которые повлекли за собой аминокислотные замены (гэпы в выравнивании не учитываются, так как не предполагаются):
1. G(A: ggc(gca                                                                                                                                            2. L(V: ttg(gtc                                                                                                                                                   3. L(I: ctc(ata                                                                                                                                                            4. V(L: gtt(ctg                                                                                                                                                          5. G(A: ggc(gca                                                                                                                                                             6. L(A: ctg(gcg
Случаи синонимичных замен:
1. I(I: att(atc                                                                                                                                                2. G(G: gga(ggg                                                                                                                                                                                          3. G(G: ggt(gga                                                                                                                                                                               4. I(I: atc(att
Соотношение синонимичных и несинонимичных замен нуклеотидов: 2/3.

"Матрица замен" нуклеотидов: какие замены наблюдаются и в каком количестве:

	
	A
	C
	G
	T

	A
	-
	4
	1
	1

	C
	
	-
	5
	3

	G
	
	
	-
	2

	T
	
	
	
	-


Исследование зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов.
С помощью программы needle был определен процент попарного совпадения последовательностей белков выборки, а затем процент попарного совпадения последовательностей их генов. Для этого был написан скрипт (script_gen и script_pr), позволяющий сразу получить все проценты совпадений. На основе полученных данных (align_pr.txt и align_gen.txt) построен график (graph.xls), по одной оси которого отложены значения % идентичности белков, а по другой — % идентичности генов.
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Данные по белку CYOB_ECOLI и его гомологам хорошо соотносятся с данными по предшественнику гемагглютинина (оба графика находится под линией, соединяющей точки (5;25) и (100;100)), то есть процент совпадений генов ниже среднего ожидаемого. Это, по-видимому, обусловлено заменами преимущественно в третьих положениях кодонов. Однако небольшое различие между графиками всё-таки есть: график для гомологов белка CYOB_ECOLI лежит немного ниже относительно графика для вирусного белка, то есть при одинаковом проценте различий в генах, процент различий в белках у вируса больше. Вирусы обычно подвергаются давлению движущего отбора (всем известна изменчивость вируса гриппа), в то время бактерии обитают, скорее всего, в схожей среде, поэтому им не свойственно большое количество аминокислотных замен.
_1197115809.xls
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