	SW: p04790
	salti


1.Сравнение аминокислотного и нуклеотидного выравниваний


Идентификационные номера (AC) всех четырех последовательностей

	Организм
	AC аминокислотной последовательности
	AC Нуклеотидной последовательности

	Escherichia coli К12
	p04790
	X00617

	Salmonella typhi 
	Q8Z2Y2
	AL627279


Координаты генов
	Организм
	Начало


	Конец

	Escherichia coli К12
	220
	987

	Salmonella typhi
	190396
	191163


Построенные выравнивания: ( needle).
Выравнивание нуклеотидной последовательности:
########################################

# Program:  needle

# Rundate:  Tue Dec 14 17:12:56 2004

# Align_format: srspair

# Report_file: nu_al.ne

########################################

#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: ECTPI

# 2: AL627279

# Matrix: EDNAFULL

# Gap_penalty: 10.0

# Extend_penalty: 0.5

#

# Length: 768

# Identity:     667/768 (86.8%)

# Similarity:   667/768 (86.8%)

# Gaps:           0/768 ( 0.0%)

# Score: 2931.0

# 

#

#=======================================

ECTPI              1 atgcgacatcctttagtgatgggtaactggaaactgaacggcagccgcca     50

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

AL627279           1 atgcgacatcctttagtgatgggtaactggaaactgaacggcagccgcca     50

ECTPI             51 catggttcacgagctggtttctaacctgcgtaaagagctggcaggtgttg    100

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

AL627279          51 catggtaaacgaactggtggctaacctgcgtaaagaactgacgggcgtag    100

ECTPI            101 ctggctgtgcggttgcaatcgcaccaccggaaatgtatatcgatatggcg    150

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

AL627279         101 caggctgcgacgtggcaatcgctccgccggaaatgtatatcgatctggcg    150

ECTPI            151 aagcgcgaagctgaaggcagccacatcatgctgggtgcgcaaaacgtgaa    200

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

AL627279         151 aaacgcgctgctgccggcagccacatcatgctgggcgcgcagaacgttga    200

ECTPI            201 cctgaacctgtccggcgcattcacgggtgaaacctctgctgctatgctga    250

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

AL627279         201 tctgaatctgtctggcgcattcaccggtgaaacttcggctgaaatgctga    250

ECTPI            251 aagacatcggcgcacagtacatcatcatcggtcactctgaacgtcgtact    300

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

AL627279         251 aggatatcggcgcgcagtacattattatcggccactccgagcgtcgtact    300

ECTPI            301 taccacaaagaatctgacgaactgatcgcgaaaaaattcgcggtgctgaa    350

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

AL627279         301 tatcacaaagaatctgacgagctgatcgccaaaaaattcgccgtactgaa    350

ECTPI            351 agagcagggcctgactccggttctgtgcatcggtgaaaccgaagctgaaa    400

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

AL627279         351 agaacaaggtctgacgccggtactgtgcatcggtgaaaccgaagcggaaa    400

ECTPI            401 atgaagcgggcaaaactgaagaagtttgcgcacgtcagatcgacgcggta    450

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

AL627279         401 acgaagcgggcaaaacagaagaagtgtgcgcacgccagatcgacacggta    450

ECTPI            451 ctgaaaactcagggtgctgcggcattcgaaggtgcggttatcgcttacga    500

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

AL627279         451 ctgaaaacgcagggcgcggcagcctttgaaggcgcggttatcgcttacga    500

ECTPI            501 acctgtatgggcaatcggtactggcaaatctgcaactccggctcaggcac    550

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

AL627279         501 acccgtatgggcgatcggtaccggtaaatctgcaactcctgcgcaggctc    550

ECTPI            551 aggctgttcacaaattcatccgtgaccacatcgctaaagttgacgctaac    600

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

AL627279         551 aggcagttcacaaattcatccgtgaccacattgctaaagctgacgcgaaa    600

ECTPI            601 atcgctgaacaagtgatcattcagtacggcggctccgtaaacgcgtctaa    650

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

AL627279         601 atcgctgaacaggttattatccagtacggcggttctgttaatgcgtccaa    650

ECTPI            651 cgctgcagaactgtttgctcagccggatatcgacggcgcgctggttggtg    700

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

AL627279         651 cgcagccgaactgttcgcgcagccggacatcgacggcgcactggtaggcg    700

ECTPI            701 gtgcttctctgaaagctgacgccttcgcagtaatcgttaaagctgcagaa    750

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

AL627279         701 gcgcttctctgaaagctgacgccttcgccgtgatcgtgaaagcagcagaa    750

ECTPI            751 gcggctaaacaggcttaa    768

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

AL627279         751 gctgctaaacaggcttaa    768

#---------------------------------------

#---------------------------------------
Выравнивание аминокислотной последовательности:
########################################

# Program:  needle
# Rundate:  Tue Dec 14 16:50:58 2004

# Align_format: srspair

# Report_file: aa_al.ne

########################################

#=======================================

#

# Aligned_sequences: 2

# 1: TPIS_ECOLI

# 2: TPIS_SALTI

# Matrix: EBLOSUM62

# Gap_penalty: 10.0

# Extend_penalty: 0.5

#

# Length: 255

# Identity:     244/255 (95.7%)

# Similarity:   247/255 (96.9%)

# Gaps:           0/255 ( 0.0%)

# Score: 1229.0

# 

#

#=======================================

TPIS_ECOLI         1 MRHPLVMGNWKLNGSRHMVHELVSNLRKELAGVAGCAVAIAPPEMYIDMA     50

                     |||||||||||||||||||:|||:||||||.|||||.|||||||||||:|

TPIS_SALTI         1 MRHPLVMGNWKLNGSRHMVNELVANLRKELTGVAGCDVAIAPPEMYIDLA     50

TPIS_ECOLI        51 KREAEGSHIMLGAQNVDLNLSGAFTGETSAAMLKDIGAQYIIIGHSERRT    100

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

TPIS_SALTI        51 KRAAAGSHIMLGAQNVDLNLSGAFTGETSAEMLKDIGAQYIIIGHSERRT    100

TPIS_ECOLI       101 YHKESDELIAKKFAVLKEQGLTPVLCIGETEAENEAGKTEEVCARQIDAV    150

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

TPIS_SALTI       101 YHKESDELIAKKFAVLKEQGLTPVLCIGETEAENEAGKTEEVCARQIDTV    150

TPIS_ECOLI       151 LKTQGAAAFEGAVIAYEPVWAIGTGKSATPAQAQAVHKFIRDHIAKVDAN    200

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

TPIS_SALTI       151 LKTQGAAAFEGAVIAYEPVWAIGTGKSATPAQAQAVHKFIRDHIAKADAK    200

TPIS_ECOLI       201 IAEQVIIQYGGSVNASNAAELFAQPDIDGALVGGASLKADAFAVIVKAAE    250

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

TPIS_SALTI       201 IAEQVIIQYGGSVNASNAAELFAQPDIDGALVGGASLKADAFAVIVKAAE    250

TPIS_ECOLI       251 AAKQA    255

                     |||||

TPIS_SALTI       251 AAKQA    255

#---------------------------------------

#---------------------------------------
 Сравнение значений Identity двух выравниваний

Identity аминокислотного выравнивания: 244/255 (95.7%)
           Identity нуклеотидного   выравнивания:  667/768 (86.8%)

Значение Identity аминокислотного выравнивания выше потому, что лишь часть замен в нуклеотидных последовательностях привела к заменам в последовательностях кодируемых ими  белков. Это связано с тем, что многие из произошедших нуклеотидных замен были синонимичными. 
2.Расстояние между нуклеотидными последовательностями


ƒ-частота замен, равная отношению произошедших замен к общему количеству нуклеотидов последовательности.

ƒ=1-Ientity=0,132
Формула Джукса-Кантора для вычисления расстояния между двумя нуклеотидными  последовательностями: 

d=-3/4 ln(1-3/4ƒ)

d= -3/4 ln(1-4/3*0,132)= 0,145189
Значения различаются потому, что количество реальных замен (из-за обратных замен) превышает количество наблюдаемых(т.е существуют скрытые замены), а при рассчете расстояния по формуле Джукса-Кантора учитывается тот факт, что все замены в происхлдят с равной вероятностью, а также то, что возможны обратные замены в процессе эволюции.

3.Анализ участка нуклеотидного выравнивания

Выбранный участок нуклеотидного выравнивания:

ECTPI           151 aag cgc gaa gct gaa ggc agc cac atc atg
                              | | .   | | |    | . .  | | |   | . .   | | |   | | |    | | |   | | |  | | |
AL627279     151 aaa cgc gct gct gcc ggc agc  cac atc atg
	
	X00617
	AL627279

	начало
	371
	1138

	конец
	401
	1168
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1. последовательность 1:
	
	aag
	cgc
	gaa
	gct
	gaa
	ggc
	agc
	cac
	atc
	atg

	f1
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f2
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f3
	1/3
	1
	1/3
	1
	1/3
	1
	1/3
	1/3
	2/3
	0

	s
	1/3
	1
	1/3
	1
	1/3
	1
	1/3
	1/3
	2/3
	0

	n
	8/3
	2
	8/3
	2
	8/3
	2
	8/3
	8/3
	7/3
	3


2. последовательность 

	
	aaa
	cgc
	gct
	gct
	gcc
	ggc
	agc
	cac
	atc
	atg

	f1
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f2
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f3
	1/3
	1
	1
	1
	1
	1
	1/3
	1/3
	2/3
	0

	s
	1/3
	1
	1
	1
	1
	1
	1/3
	1/3
	2/3
	0

	n
	8/3
	2
	2
	2
	2
	2
	8/3
	8/3
	7/3
	3


S1= 16/3
N1= 74/3
S2= 20/3
N2= 70/3
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Sd= 2
Nd= 3
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Ka/ Ks= 0.31010835

Как видно, отношение Ka и Ks довольно низкое, что говорит о сильном отрицательном отборе, которому белок подвергался в ходе эволюции.
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