
Семинар 5. Программа MEGA.  Выравнивание последовательностей на примере коровых 
белков (ATP, DNA-poymerase, 16S-RNA). 

 

Устанавливаем пакет MEGA и выравниваем последовательности из файлов материалов 
семинара (субъединицы ДНК- и РНК-полимераз из разных видов по всему дереву жизни). 

 

1. MEGA 

https://www.megasoftware.net/ 

 

 

 

Открываем fasta-file из файлов семинара (например, с субъединицей бета ATP-beta) 

https://www.megasoftware.net/


 

 

В меню Alignment -> align with ClustalW (или with Muscle – это два разных алгоритма 
выравнивания) 

 

Не меняем параметры – используем по умолчанию 

Получаем итоговое выравнивание 

 



 

 

 

 

1.​ Файл CytBProt содержит аминокислотные последовательности белков 
цитохрома B митохондриального генома 16 видов позвоночных. 
Последовательности помечены названием вида. Взгляните на эти 
последовательности. 

●​ Какой формат используется для представления последовательностей? 
●​ Потребуются ли очень длинные гэпы для выравнивания этих 

последовательностей? 
●​ Почему? 

2.​ Используйте Clustal в MEGA или на EBI, чтобы выполнить множественное 
выравнивание этих белковых последовательностей. Сначала выполните 
выравнивание с помощью матрицы BLOSUM, а затем с помощью матрицы 
идентичности. 

●​ Каким образом использование разных матриц оценок влияет на ваше 
выравнивание? 

●​ Можете ли вы идентифицировать консервативные области, длина которых 
превышает 10 аминокислот? 

3.​ Файл CytBDNA содержит нуклеотидные последовательности белков 
цитохрома B того же вида. Постройте выравнивание последовательностей ДНК 
(выравнивание ДНК займет больше времени). 



Не забудьте установить тип последовательности -  ДНК .  

●​ Получили  вы то, что ожидали? 
●​ Что увидели неожиданное  (если есть)? 
●​ Например, есть ли в последовательностях промежутки, и если да, то 

насколько они велики? Почему? 
●​ Какие параметры можно изменить, чтобы исправить возможную ошибку? 

4.​ В чем разница между выравниванием ДНК и белков? Как это объяснить? 

5.​ Давайте теперь вернемся к выравниванию цитохрома B и посмотрим на 
последовательность белка цитохрома B из другого царства, например, из 
Arabidopsis thaliana. Найдите эту последовательность в NCBI (последовательность 
белка  CAA47966.1).  Постройте выравнивание последовательностей позвоночных с 
этой последовательностью растений.  

●​ Сохраняются ли регионы, которые вы ранее определили как консервативные?  
●​ Изучите запись Entrez для CAA47966.1. Можете ли вы сделать какие-либо 

выводы о функциональных свойствах консервативных областей? 

6.​ Гексокиназы - это ферменты, фосфорилирующие гексозу (в основном 
глюкозу). После фосфорилирования сахар может вступить в некоторые 
внутриклеточные метаболические процессы.  

Файл Hexokinases.fasta содержит аминокислотные последовательности гексокиназ 
человека и собаки. Выполните выравнивание. Посмотрите на таблицу результатов и 
изучите попарные расстояния между последовательностями (например, 
гексокиназа_1 человека и гексокиназа_1 собаки, гексокиназа_2 человека и 
гексокиназа_2 собаки и т. Д.).  

●​ Какие пары последовательностей больше всего похожи друг на друга? 

7.​ Основываясь на этих ограниченных наборах данных, является ли эволюция 
гексокиназ или цитохрома B быстрее? 

 

 

Использованы материалы  

https://tbb.bio.uu.nl/BPA/COO/COO1.html 

https://teaching.healthtech.dtu.dk/ 

https://tbb.bio.uu.nl/BPA/COO/COO1.html

