Предсказание регуляторных сайтов

Задание 1. Поиск сайтов в бактериальных последовательностях

В полученных последовательностях следует предсказать сайты связывания фактора транскрипции PurR и сравнить их с экспериментальными. Используя программу MEME, необходимо произвести поиск сайтов с различными параметрами.

Собственно программа MEME находится по адресу http://meme.sdsc.edu/meme/meme.html, там же можно найти инструкцию к ней.

Следует искать сайты длиной 16 нуклеотидов, при этом произвести поиск два раза с различными параметрами:

1) строго по одному сайту в каждой последовательности

2) по 1 или 0 сайтов в каждой последовательности

На полученных последовательностях следует пометить следующие типы сайтов:

- экспериментально установленные сайты связывания PurR (см. ниже – они там уже выделены). Если последовательности нет в этом списке, то в ней не должно быть сайта.
- сайты, найденные с параметром “строго 1 сайт на последовательность”
- сайты, найденные с параметром “1 иди ни одного сайта на последовательность”
В отчете следует предъявить последовательности с разметкой, а также оценить долю предсказанных сайтов, совпадающих с экспериментальными (предсказанный сайт считается совпадающим с экспериментальным, если пересекается с ним более чем наполовину)

Экспериментально установленные сайты связывания PurR
codB

aaaaaatatatttccccacgaaaacgattgctttttatcttcagatgaatagaatgcggcggattttttgggtttcaaacagcaa

purE

tgatttcacagccacgcaaccgttttccttgctctctttccgtgctattctctgtgccctctaaagccgagagttgtgcaccaca

pyrC

agggcgcattcgcgccctttatttttcgtgcaaaggaaaacgtttccgcttatcctttgtgtccggcaaaaacatcccttcagcc

purR

ggcgtaccgcaacacttttgttgtgcgtaaggtgtgtaaaggcaaacgtttaccttgcgattttgcaggagctgaagttagggtc

cvpA

tttattgatgcgcgggaaggaaatccctacgcaaacgttttctttttctgttagaatgcgccccgaacaggatgacagggcgtaa

purM

aaaggttgtgtaaagcagtctcgcaaacgtttgctttccctgttagaattgcgccgaattttatttttctaccgcaagtaacgcg

guaB

gatagcaagcattttttgcaaaaaggggtagatgcaatcggttacgctctgtataatgccgcggcaatatttattaaccactctg

glnB

ttcccgacacgagctggatgcaaacgatttcaaggaatgaattggcgttatgtgttacgtttagcagatcaaaagacaggcgacc

purL

ttatttccacgcaaacggtttcgtcagcgcatcagattctttataatgacgcccgtttcccccccttgggtacaccgaaagctta

purA

aggtcatttttgagtgcaaaaagtgctgtaactctgaaaaagcgatggtagaatccatttttaagcaaacggtgattttgaaaaa

Задание 2. Поиск сайтов в эукариотических последовательностях
Во данном задании следут найти сайты для известных мотивов в полученных последовательностях с помощью программы rVISTA. Каждому выдается три последовательности, одна из которых взята из генома человека. Следует найти сайты в попарных выравниваниях “человеческой” последовательности с последовательностями из геномов других млекопитающих.

Собственно программа находится по адресу http://genome.lbl.gov/vista/rvista/submit.shtml
Инструкции к ней можно найти здесь: http://genome.lbl.gov/vista/rvista/instructions.shtml
Список факторов, для которых следует искать сайты (некоторые транскрипционные факторы, экспрессирующиеся в мышечных тканях млекопитающих):

AP2, GATA1, MEF2, MEF3, MYOD, SRF, TEF1, TEF
Примечание: следует искать только консервативные сайты, т.е. те, которые сохранены во всех трех организмах.
Отчет по заданию должен содержать следующее:

1. Выравнивания с размеченными сайтами.

2. Результаты расчетов, на сколько нуклеотидов приходится один потенциальный консервативный сайт при поиске программой  rVISTA (для каждого выравнивания). Для этого следует вначале рассчитать данное значение для указанных выше 8 факторов на основании найденных сайтов. Затем, основываясь на этом результате, следует оценить, на на сколько нуклеотидов будет приходится один потенциальный консервативный сайт в случае, если поиск будет производиться для всех факторов из позвоночных, имеющихся в программе.

3. Ваши выводы.

