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Геномика и протеомика

Модуль 2. Геномика

Тема 5. Сравнительная и эволюционная геномика

Лекция 6. Анализ геномов. Эволюция геномов.

•2.5.1. Основные публичные базы генетических данных

•2.5.2. Сравнение последовательностей и поиск гомологий. BLAST

•2.5.3. Эволюция генов и мультигенные семейства

•2.5.4. Геном вида и его размеры

•2.5.5. Эволюция геномов

•2.5.6. Горизонтальный перенос генов

•2.5.7. Молекулярная филогенетика

•2.5.8. Этногеномика и эволюция человека














Основные публичные базы ДНК-данных: первичные




Первая электронная БВ: 1979 Los Alamos DNA Database, США

1981 г – 280 послед-й, ~0.4 млн нукл

Доступ – неограниченный для всех через Интернет

1. GenBank – c 1982 под рук-м NIH NCBI: National Center for Biotechnology Information, USA, Entrez) www.ncbi.nlm.nih.gov

2. EMBL - с 1980 г EMBL Data Library первая междунар-я первый релиз апр 1982: 568 посл-й, ~0.6 млн нукл с 1994

EMBL Nucleotide Sequence Database под рук-вом European Bioinformatics Institute, или EBI: www.ebi.ac.uk

3. DDBJ – с 1986 г DNA Data Bank of Japan Национального института генетики, с 1995 создан Центр информационной биологии (CIB), который стал руков-ть, www.ddbj.nig.ac.jp
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Основные публичные базы ДНК-данных

В результате сотрудничества GenBank + EMBL + DDBJ вместе составили

INSD - International Nucleotide Sequence Database Cooperation –

единые требования и ежедневный обмен. Аннотированная коллекция всех публично доступных ДНК последов-ей. Оригинальные экспериментальные данные от исследователей.

Удвоение данных ~18 мес
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Основные публичные базы ДНК-данных: вторичные

1. GenBank – база данных нуклеотидных последовательностей на сегодня разделяется на 3 части: CoreNucleotide (основная), dbEST – Expressed Sequence Tags, БД экспрессирующихся последовательностей (EST), dbGSS

(Genome Survey Sequences) – геномные посл-ти.

Релизы каждые 2 месяца на ftp.site

Производные:

Genome – база данных целых геномов различных организмов

Gene – база данных зарегистрированных генов различных организмов dbSNP – база данных однонуклеотидных полиморфизмов (SNP)

UniGene – база данных кластеров экспрессирующихся последов-тей, и т.д.

RefSeq – Reference Sequence, ДНК и их белковые продукты после проверки, единая связанная запись для каждой биологической молекулы и для модельных организмов

SWISS-PROT – база данных а/к последовательностей 1000 Genomes Project – геномные вариации человека

	Gene Disease Database
	и т.д.
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Основные публичные базы ДНК-данных: Геномные

1.Online Mendelian Inheritance In Animals (OMIA) информация по геномам

2.MGD homology query – локализация гомологичных генов млекопит-щих.

3.Entrez Genome Query графическое представление полных геномов или хромосом

4.GDB (The Genome Database) – БД человеческого генома – поддерж-ся

Johns Hopkins University School of Medicine (США). Часто обновляется.

5.Human Genome Research Centre – пересекается с GDB, содержит информацию о семьях, упор на фенотипичекие проявления и данные генетического анализа. Генная терапия. Большинство данных на франц.

6.Online Mendelian Inheritance in Man (OMIM) – БД генет-их заболеваний человека, генов их вызывающих, фенотипические проявления генетических синдромов, генетические карты. Удобный поиск.

7.Human Gene Mutation Database (HGMD) – БД мутаций ядерных генов,

приводящих к наследственным заболеваниям. Обновл-ся еженедельно.

и т.д.
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Публичные базы генетических данных: поиск

Поиск и анализ через BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) –

Находит области сходства между биологическими последовател-ми

Интерфейс поисковой системы

BLAST:

blastn – ДНК/РНК blastp – белок

Карты хромосом:

раздел MapViewer
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Анализ генетич-х данных: элаймент (выравнивание)




Пример: ClustalW– находит области сходства между биол-ми




протеомика














Размеры геномов (C-Value)

=1600 млн (гапл)

=165 млн

=4.2 млн

Размеры геномов разных видов значительно отличаются друг от друга даже в пределах рода, животные до 3300 раз, растения до 1000. При этом часто не наблюдается корреляции между уровнем эволюционной сложности вида и размером его генома.













Эволюция геномов: семейства родств-ых генов

•Genes encoding various human globin proteins evolved from one common ancestral globin gene

–Duplicated & diverged ~450–500 million y.a.

•Accumulation of mutations  Differences between genes in globin family arose from the

–Subsequent duplications & random mutations  present globin genes

•Code for oxygen-binding proteins

•Evidence: Similarity in amino acid sequences of globin proteins
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Организация генов в семействах - и -глобинов

Структура локусов
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