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Биоинформатика. Часть A 
 
Ген SMA-4 Caenorhabditis elegans является членом семейства генов dwarfin, также 
называемого семейством MAD, которое играет роль в преобразовании передачи 
сигнала, опосредованной бета-фактором роста. 
Используя аминокислотную последовательность SMA4 из C.elegans, найдите гомологи 
белка SMA-4 (SMA4_CAEEL, Accession P45897) у человека (Homo sapiens), кошки (Felis 
catus) и плодовой мушки (D.melanogaster) с использованием UCSC Genome. 
браузерный инструмент - BLAT. 
 
>sp|P45897|SMA4_CAEEL Dwarfin sma-4 OS=Caenorhabditis elegans OX=6239 
GN=sma-4 PE=2 SV=1 
MFHPGMTSQPSTSNQMYYDPLYGAEQIVQCNPMDYHQANILCGMQYFNNSHNRYPLLPQM 
PPQFTNDHPYDFPNVPTISTLDEASSFNGFLIPSQPSSYNNNNISCVFTPTPCTSSQASS 
QPPPTPTVNPTPIPPNAGAVLTTAMDSCQQISHVLQCYQQGGEDSDFVRKAIESLVKKLK 
DKRIELDALITAVTSNGKQPTGCVTIQRSLDGRLQVAGRKGVPHVVYARIWRWPKVSKNE 
LVKLVQCQTSSDHPDNICINPYHYERVVSNRITSADQSLHVENSPMKSEYLGDAGVIDSC 
SDWPNTPPDNNFNGGFAPDQPQLVTPIISDIPIDLNQIYVPTPPQLLDNWCSIIYYELDT 
PIGETFKVSARDHGKVIVDGGMDPHGENEGRLCLGALSNVHRTEASEKARIHIGRGVELT 
AHADGNISITSNCKIFVRSGYLDYTHGSEYSSKAHRFTPNESSFTVFDIRWAYMQMLRRS 
RSSNEAVRAQAAAVAGYAPMSVMPAIMPDSGVDRMRRDFCTIAISFVKAWGDVYQRKTIK 
ETPCWIEVTLHRPLQILDQLLKNSSQFGSS 

 
По результатам BLAT ответьте на следующие вопросы. 

1. На каких хромосомах человека, кошки и мухи расположены гомологи? (4 балла) 
 

2. На основании оценок выравнивания BLAT белка SMA-4, какие организмы 
(человек, кошка или муха) являются ближайшими и самыми дальними 
родственниками C.elegans? (4 балла) 
 

3. На какой хромосоме C.elegans находится исходный SMA-4? Какие начальное и 
конечное положения нуклеотидов? Каков размер SMA-4 гена в парах 
нуклеотидов (bp)? Экзоны и интроны в основном представлены в виде блоков и 
линий в браузере UCSC genome, соответственно. Проанализировав браузер, 
напишите, сколько интронов и экзонов имеет ген SMA-4? (8 баллов) 
 

Редактирование генома — это группа технологий, которые дают ученым возможность 
изменять ДНК организма. Эти технологии позволяют добавлять, удалять или изменять 
генетический материал в определенных местах генома. Было разработано несколько 
подходов к редактированию генома. Хорошо известный из них называется CRISPR-Cas9, 
что является сокращением от сгруппированных регулярно расположенных коротких 
палиндромных повторов и CRISPR-ассоциированного белка 9. Давайте представим, что 
с помощью CRISPR-Cas9 вы добавили ген устойчивости к пуромицину (puroR) размером 
603 п.н. -конец гена GAPDH человека. Линкер между GAPDH и puroR имеет длину 40 
п.н. Теперь нужно проверить успешность вставки, выполнив простую ПЦР с 
использованием праймеров, нацеленных на GAPDH и регион, куда должен быть 
вставлен puroR. 
Используйте инструмент UCSC In-silico PCR, чтобы ответить на следующие вопросы. 

4. Какие праймеры подойдут для этой цели?  (7 баллов) 



 

 

А) Прямой праймер-TTGACTCCCTAGTGTCCTGCT, обратный праймер-
CCTTCCCCATGGTGTCTGAG 
Б) Прямой праймер — GATGCCCCCATGTTCGTCAT, обратный праймер — 
CCATTCCCCAGCTCTCATACC 
В) Прямой праймер — CCATGTTCGTCATGGGTGTGA, обратный праймер — 
GAGCGTGTCCATAGGGTGCC. 
Д) Прямой праймер — GGGGAGCCAAAAGGGTCAT, обратный праймер — 
GAGAAAGGTGGGAGCCTCAGT. 

 
5. Каков размер продукта ПЦР, в котором вы использовали праймеры, выбранные 

вами в вопросе 4, и геном человека дикого типа? (3 балла) 
 

6. Каков размер продукта ПЦР, если вы использовали праймеры, которые вы 
выбрали в вопросе 4, и геном, который вы отредактировали, вставив puroR, как 
указано выше? (4 балла) 
 



 

 

Биоинформатика. Часть Б 
В этой части биоинформатики вы будете востанавливать филогенетическое древо гена Sonic 
Hedgehog используя базу данных портала NCBI, алгоритм выравниания BLAST, и метод 
UPGMA.  

 
Sonic Hedgehog ( SHH, с англ.  «Сверхзвуковой ёжик») — семейство генов и соответствующих 
им белков, управляющих эмбриональным развитием нервной системы и скелетной системы 
организма, а также выполняющих ряд других физиологических функций. Белки, кодируемые 
этими генами, оказывают влияние на сегментацию тела дрозофилы. При выключении гена по 
всему телу мухи развиваются мелкие шипики. Гиперактивация гена вызывает развитие 
медуллобластомы мозга у детей и рака слизистой оболочки рта. 

 

Задание 1. Собрать данные гена ‘sonic hedgehog’ у организмов:   

- Человек 
- Макака 
- Собака 
- Мышь 
- Курица 

 
Шаг 1 - Перейдите на главную страницу портала NCBI. Выберите категорию “HomoloGene” и 

введите название гена – “sonic hedgehog”. Затем нажмите кнопку “Search”. 



 

 

 
Шаг 2 – Перед вами хранилище гомологичных генов sonic hedgehog. Вам нужно скачать эту 

базу данных нажав на ”Download”

 



 

 

Шаг 3  - Перед вами появится загрузчик. Выберите формат мРНК и гены интересующих видов.  
H. sapiens, M. mulatta, C. lupus, M. musculus, G. gallus – это человек, макака, собака, мышь и курица 
соответственно.  
Затем нажмите “Download”. Вы скачаете текстовый документ с выбранными генами в формате 
FASTA. 

 

  



 

 

Шаг 4 – В текстовом документе переименуйте названия цепей на более упрощенные для 
дальнейшего успользования как показано на картинке. БУДЬТЕ ВНИМАТЕЛЬНЫ. РЕДАКТИРОВАТЬ 
МОЖНО ТОЛЬКО СТРОЧКУ В НАЧАЛЕ КОТОРОЙ ИЗОБРАЖЕН  “>”.

 

 
Сайт NCBI не распознает кириллицу, поэтому следует использовать только латинские символы. 
Человек – Human, Макака - Macaca , Собака - Dog, Мышь - Mouse, Курица – Chicken 

Шаг 5 – загрузите файл в папку со своим именем (3 балла) 



 

 

Задание 2. Восстановить филогенетическое древо при помощи BLAST. 

 Шаг 1 – На главной странице NCBI переходим на портал BLAST. Затем выбираем режим – 
“nucleotide to nucleotide”. 

 

 

  



 

 

Шаг 2 – Нажмите на галочку “Align two or more sequences”. В “Query Sequence“ введите цепь 
ДНК человека, ген которого будем сравнивать с остальными видами. В секцию “Subject Sequence” 
введите цепи оставшихся видов. 

 

Убедившись, что данные введенны правильно, нажмите “BLAST” для выравнивание 
последовательностей. 

  



 

 

 Шаг 3 – BLAST выведет вам результат через некоторое время. Нажмите на “Distance tree of 
results” чтобы перейти на “Blast Tree View”. 

 

 Шаг 4 – Перед вами окажется “Blast Tree View”

 

  



 

 

 Шаг 5 – скачайте филогенетическое древо в формате PDF.  

 

 Шаг 6 – загрузите файл в папку со своим именем. (4 балла) 

  



 

 

Задание 3 – реконструировать филогенетическое древо через UPGMA 

 Шаг 1 – на предыдущей странице с результатом BLAST найдите иконку “Alignments”.

 



 

 

 Шаг 2 – Выберите опцию “Flat query-anchored with dots for identities”. Это позволит вам 
увидеть различия в нуклеотидах на разных цепях.

 

 Шаг 3 – перейдите к “Query range 5: 241 to 300”. Если допустить, что каждый отличающийся 
нуклеотид это единица условной длины расхождения видов, то заполните таблицу для 
филогенетического древа UPGMA подсчитав различия в нуклеотидах между каждой цепью. 
Заполните таблицу в листе ответов.  (5 баллов) 

 

 A - Human  B - Macaca C - Dog D - Mouse   E - Chicken  

A - Human -  0     
B - Macaca  0    

C - Dog   0   
D - Mouse     0  
E - Chicken      0 

 



 

 

Шаг 4 – Используйте таблицу из шага 3 чтобы закончить вычисления расстояний между 
видами и заполнить оставшиеся таблицы. Заполните таблицs в листе ответов. (6 баллов) 

 

 

 

 

Шаг 5 – используйте полученные данные чтобы реконструировать филогенетическое древо. 
Древо зарисуйте в листе ответов. (4 балла) 

  



 

 

Задание 4. Письменные Вопросы. 

 
4.1 Одинакова ли древо вычисленная алгоритмами BLAST и древо вами построенное с помощью 
UPGMA? Почему? (2 балла) 

 

 

4.2 Если изготовить 60 нуклеотидный праймер специфический только к людям и макакам, то какой 
сегмент цепи (query range) вы бы использовали и почему? (2 балла) 

 

 

4.3 Почему на некоторых сегментах (query range 1-3, 18-27) отсутствует днк цепь курицы? (2 балла) 

 

 

4.4 Какова длина аминокислотной цепи гена sonic hedgehog у человека, макаки, собаки и курицы? (2 
балла) 


