Зачётное задание 2
(часть вторая, основная)

Срок сдачи зачетного задания — до 20 час.30 мин понедельника 29 ноября 2004 года

Работа должна быть оформлена в виде  документа HTML или документа Word, и прикреплена к вашему вэб-сайту как ссылка “Анализ нуклеотидного выравнивания”.

Дано: 

1. Идентификационный номер (AC) “исходного белка” из Escherichia coli в банке данных SwissProt

2. Название “дополнительного генома” бактерии

см. материалы
I. Сравнение аминокислотного и нуклеотидного выравниваний.

Получите аминокислотные последовательности “исходного белка” и его ортолога из “дополнительного генома” в банке данных SwissProt, а также нуклеотидные последовательности соответствующих генов из банка данных EMBL.
Постройте глобальное выравнивание аминокислотных и нуклеотидных последовательностей. Сравните значения идентичности (Identity) двух выравниваний, объясните причины отличия. 

Существуют ли в нуклеотидном выравнивании  позиции,  в гомологичность которых вы не верите? Объясните почему. 

В отчете также должны быть приведены: 

1. идентификационные номера (AC) всех четырех последовательностей

2. координаты генов

3. построенные выравнивания

II. Расстояние между нуклеотидными последовательностями

Вычислите расстояние между нуклеотидными последовательностями. В качестве меры расстояния используйте:

1. частоту замен

2. расстояние, вычисленное по формуле Джукса – Кантора

Приведите полученные значения и объясните причину их совпадения или различия.

III. Анализ участка нуклеотидного выравнивания.

Выберите участок нуклеотидного выравнивания длиной 30 нуклеотидов,  который бы содержал синонимичные и несинонимичные замены.

Для данного участка вычислите значения Ka и Ks, а также их отношение. На основании полученных значений сделайте вывод о давлении отбора на данный участок.

В отчете также должны быть приведены координаты изучавшихся участков нуклеотидных последовательностей. ВНИМАНИЕ!  Координаты должны отсчитываться не от начала гена, а от начала всей последовательности, которую вы получили из EMBL. 
