Функциональная аннотация генов в бактериальных последвательностях

В полученных бактериальных последовательностях необходимо предсказать открытые рамки считывания и предсказать функции найденных генов. Предсказание функций должно основываться на сходстве с генами с известной функцией, а при их отсутствии - предсказании структурных особенностей белков и сравнительно-геномных соображениях.

Программы:

Поиск открытых рамок считывания: NCBI ORF Finder (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html)

Поиск сходных последовательностей: NCBI BLAST (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/)

Остальные программы – в материалах лекций.

Всячески поощряется использование разного рода дополнительной информации. В принципе, поскольку задача трудная, будет оцениваться не только результат (иногда его может и не быть), но и размер и нетривиальность потраченных усилий.
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