












Практикум филогенетика (Куприкова М.В.)

Задача 1. Ортологи гена GPX4 у приматов: Используя транскрипт с идентификатором NM_001367832.1 гена
GPX4, выполните поиск при помощи алгоритма blastn по базе данных refseq_rna. Выполните поиск в
таксоне приматы (taxid:9443), исключив при этом человека (taxid:9606). В поле максимальное количество
таргетных последовательностей выберите 100. За совпадение нуклеотидов +2 очка, за несовпадение −3.
За открытие гэпа штраф −5, за расширение −2. Выберите один правильный ответ из представленных ниже
вариантов:
1. Больше всего ортологов из приведенных в скобках видов нашлось для: Theropithecus gelada/ Pongo
abelii/Macaca mulatta/ Callithrix jacchus/ Eulemur rufifrons.
2.Идентификатор последовательности с наименьшим E-value: XM_045543509.1 / XR_004739137.2 /
NM_001364734.2 / AB121010.1 / XM_050771091.1
3. Идентификатор последовательности, имеющей наибольший процент идентичных нуклеотидов:
NM_001364734.2 / AB121010.1 / XM_014342393.4 / XM_054466108.2 / NM_001118889.2
4. Эта последовательность, имеющая наибольший процент идентичных нуклеотидов, относится к виду:
Pongo pygmaeus / Pan paniscus / Macaca mulatta / Pan troglodytes / Cercocebus atys.



Задача 2. Поиск гомологичных последовательностей глутатионпероксидаз у широкого круга млекопитающих, их 
выравнивание
Используя последовательность белка BAE17018.1, запустите PSI-BLAST со следующими параметрами:
Таксон: Mammalia (taxid:40674); Max target sequences: 250; Matrix: BLOSUM45; Gap costs: −10 за открытие, за расширение 
−3. Нажмите RUN BLAST. Далее, запустите вторую итерацию BLAST поиска с числом сиквенсов 250. Затем, сохраните 
найденные гомологи в формате FASTA – Download – FASTA (complete sequences). Назовите этот файл “sequences-
psi.fasta”.

Далее, произведите множественное выравнивание гомологов, воспользовавшись алгоритмом MAFFT 
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/index.html). Используйте следующие параметры: Strategy: Auto; Gap opening penalty: 
1.53. Нажмите галочку на опцию Allow unusual symbols (Selenocysteine "U", Inosine "i", non-alphabetical characters, etc.). 
Затем, нажмите Submit. Сохраните полученное выравнивание, нажав в окне выдачи “Fasta format”. Назовите файл с 
полученным выравниванием “sequences-psi-aligned.fasta”. Сделайте скриншот консервативной части полученного 
выравнивания, используя для просмотра программу MEGA или UGENE.



Задача 3. Подготовка полученного выравнивания к филогенетическому анализу. 
Перед тем как построить филогенетическое дерево, необходимо удалить гэпы из полученного выравнивания (т. е. 
неконсервативные области выравнивания). Для этого необходимо открыть файл “sequences-psi-aligned-copy.fasta”. В нём 
удалены селеноцистеины относительно исходного множественного выравнивания. Удалить гэпы можно вручную, открыв 
множественное выравнивание в MEGA или UGENE. Однако, предлагаю воспользоваться сервисом Gblocks 0.91b 
(http://phylogeny.lirmm.fr/phylo_cgi/one_task.cgi?task_type=gblocks). 
Перейдите на сайт Gblocks, нажмите на “Upload your alignment” и выберите файл -  “sequences-psi-aligned.fasta”. Не 
ставьте никаких галочек в полях ниже. Нажмите “Submit”. Скачайте консервативное выравнивание в .FASTA формате, 
нажав на “Cured alignment in FASTA Format”, затем на открывшейся вкладке CTRL + A (выделить все), CTRL + C 
(копировать), откройте блокнот и вставьте туда полученное выравнивание (СTRL + C). Сохраните этот файл назвав его 
“sequences-nogaps.fasta”. Отправьте полученный вами файл на проверку и сделайте скриншот части выравнивания без 
гэпов. 



Задачи 4 - 5. Филогенетический анализ.
Для построения дерева воспользуйтесь программой MEGA (https://www.megasoftware.net). Откройте MEGA, 
нажмите на вкладку “Phylogeny”, далее – Construct/Test Maximum Likelihood Tree; DATA TYPE – “Protein Sequences”-
“OK” – “OK”. Далее, дерево должно начать считаться. Экспортируйте полученное дерево в формате. newick: File –
Export Current Tree (Newick). В General опциях выберите “Branch Length”; скопируйте из полученного окна дерево в 
блокнот и при сохранении назовите файл “GPX-tree.nwk”. Отправьте полученный вами файл дерева на проверку.
Воспользуйтесь ITOL https://itol.embl.de/upload.cgi для просмотра полученного филогенетического дерева. 
Выберите файл “GPX-tree.nwk” из четвертой задачи и загрузите его на сервер нажав Upload.  Затем измените вид 
полученного дерева на неукорененный: Mode – Unrooted. Экспортируйте дерево в формате PDF: Export – Format 
PDF – зеленая кнопка Export. Проследите чтобы дерево экспортировалось целиком. Назовите файл “tree.pdf”. 
Отправьте полученный вами файл дерева на проверку. Приведите скриншот полученного дерева (или его части) на 
слайде.
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Нижний Новгород

Бактериоцины — специфические 

белки, вырабатываемые 

некоторыми бактериями и 

подавляющие жизнедеятельность 

клеток других штаммов того же вида 

или родственных видов бактерий.
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Структура 

бактериоцина



Нижний Новгород

В настоящее время 

бактериоцины активнее 

всего рассматриваются как 

аналоги антибиотикам из-за 

ряда преимуществ.
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Биологическая проблематика

Необходимость в разработке 

новых методов лечения.

Нужда в снижении токсичности 

антимикробных препаратов.

Нижний Новгород

Потребность в разработке новых 

антимикробных препаратов и 

расширение их спектра деятельности.

Спрос производств на новые методы 

консервации и консерванты.
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Нижний Новгород

В рамках первого задания
Цель задания: написать программу, 

которая выдаст все возможные 

подпоследовательности олигопептидов 

длиной 4 аминокислоты из данного 

белка, которые содержат как минимум 

одну положительно заряженную 

аминокислоту (K, R, H)

Используемые 

библиотеки: time

Для просмотра заданий 

можете отсканировать 

Qr-код
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Нижний Новгород

В рамках первого задания

Расчет времени 

работы кода

Импорт 

библиотеки time

Ввод  

последовательности 

гена

Генерация всех 

возможных 

олигопептидов длиной 4

Проверка на наличие 

положительно заряженных 

аминокислот

Запуск цикла на 

10000
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Нижний Новгород

В рамках второго задания

Цель задания: написать программу которая 

переведет последовательность гена в 

последовательность соответствующего белка, 

используя для перевода таблицу генетического 

кода, данную в кейсе. 

Используемые 

библиотеки: random
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Нижний Новгород

В рамках второго задания

Вычисление общего 

времени выполнения 

функции

Импорт 

библиотеки  random

Функция mutate_sequence

выполняет мутацию входной 

последовательности ДНК.

Создание словаря в 

«генетическом коде»

Ввод исходной 

последовательности  

гена

Перевод ДНК в белковую 

последовательность с помощью 

функции  translate_sequence

Запуск стимуляции 

мутаций с помощью 

run_simulation

1000

9



Нижний Новгород

В рамках третьего задания

Цель задания: написать программу, которая 

прочитает последовательности с ближайшими 

гомологами штаммов рода Bacillus, и выведет их 

консенсус-последовательность, определяя её как 

такую, в которой определенная аминокислота в 

позиции представлена минимум в 60% случаев.

Используемые библиотеки: 

1) Biopython

из нее мы используем модули:

 - AlignIO: для ввода и вывода выравниваний 

последовательностей.

- AlignInfo: для анализа информации о выравнивании, включая 

расчеты консенсуса.

2) matplotlib 
10



Нижний Новгород

В рамках третьего задания
calculate_consensus_and_ambiguity 

принимает на вход файл с 

выравниванием и 

список пороговых значений

AlignIO.read Читает файл 

с выравниванием в 

формате FASTA

Импорт библиотеки

Biopython 

AlignInfo создает 

объект для анализа 

выравнивания

calculate_consensus_and_ambiguity

 возвращает количество 

неоднозначных аминокислот и их 

процентные соотношения

plot_ambiguity_

vs_threshold

строит график

plt.plot строит 

линию на графике

pit.figure создает 

новую фигуру для 

графика
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Нижний Новгород

В рамках третьего задания

12

Визуальное определение 

оптимального порогового значения 

для построения консенсусной 

последовательности.

 Оценка качества выравнивания.

  Фильтрация неоднозначных 

позиций и выбор подмножества 

последовательностей с меньшей 

вариабельностью.



В рамках четвертого задания
Цель задания: создать программу, 

которая обрабатывает файл, извлекает 

информацию об аминокислотных 

последовательностях и визуализирует 

количество положительно заряженных 

аминокислот в виде графика, 

подписывая точки согласно 

идентификаторам.

Нижний Новгород

Использованные библиотеки: 

1) Biopython модуль SeqIO

2) matplotlib модуль pyplot
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В рамках четвертого задания

Нижний Новгород

Импорт библиотек Biopython

и модуля SeqIO , matplotlib и 

модуля pyplot 

Создание пустого 

списка sequences

Чтение файла bacteriocinos.fasta 

и извлечение идентификаторов 

с длиной

Подсчет количества 

результатов
Сохранение данных в 

список sequences
Вывод данных

Построение графиков и 

добавление подписей
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В рамках четвертого задания

Нижний Новгород
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Длина последовательности 

Визуальная оценка существования 

корреляции между длиной бактериоцина 

и количеством положительно 

заряженных аминокислот.

 

Выявление выбросов.

 Сравнение бактериоцинов.



В рамках пятого задания

Нижний Новгород

Использованные 

библиотеки для 

первого задания: 

1) matplotlib

2) numpy

Задача первого кода пятого задания: 

разработать программу для анализа 

выборки таксонов и выявления трех 

наиболее распространенных с 

расчетом их процентного состава и 

визуализацией круговой диаграммой.
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В рамках пятого задания

Нижний Новгород

Импорт библиотек 

matplotlib и numpy 

Создание словаря data

(где ключи – названия таксонов, а значение 

кол-во белков в каждом таксоне)

Извлечение меткок и размеров 

для круговой диаграммы
Построение диаграммы
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В рамках пятого задания

Нижний Новгород

18

Наглядная демонстрация пропорций 

различных групп бактерий.

Быстрая оценка распределения.

Выявление доминирующих таксонов.

Сравнение таксономического состава.



В рамках пятого задания

Нижний Новгород

Использованные 

библиотеки для второго 

задания:

 1) Biopython модуль SeqIO

2) matplotlib модуль pyplot

Задача второго кода пятого задания: 

написать программу, которая 

анализируя FASTA файл рассчитывает 

частоту встречаемости всех 

аминокислот и выводит доли пяти 

самых распространенных.
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В рамках пятого задания

Нижний Новгород

Импорт библиотек Biopython

и модуля SeqIO, collections и 

модуля Counter 

Чтение и анализ 

последовательностей из 

файла FASTA

Цикл для подсчёта аминокислот 

проходит и обновляет счетчик 

аминокислот с помощью 

.update(). 

total_amino_acids 

вычисляет общее 

количество аминокислот

Метод .most_common(5) 

возвращает пять наиболее частых 

аминокислот и их количество

Вывод результатов
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Нижний Новгород

Исследовательская часть
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Итоги практической части: 

- Улучшили навыки владения BLASTP и 

работу с файлами формата FASTA 

- Повысили осведомлённость в способах 

выравнивания файлов 

- Научились работать в MEGA и строить 

филогенетические деревья

tree.pdf



Нижний Новгород

Для того, чтобы 

посмотреть коды и 

подробное решение 

задач вы можете 

перейти по Qr-коду

22

Разработанные нами алгоритмы позволяют предсказать функции белков, 

открывая пути для разработки новых, узконаправленных лекарств и 

консервантов, которые способны улучшить качество продуктов, а также 

найти новые методы анализа генома , которые могут поспособствовать 

лечению генетических заболеваний.



Нижний Новгород

Используемые интернет-ресурсы:

https://biomolecula.ru/articles/mikrobiologicheskie-voiny-chem-
bakterii-voiuiut-drug-s-drugom

https://propionix.ru/bakteriotsiny?ysclid=m3qbhbq63i795506221
https://www.stm-journal.ru/ru/numbers/2019/3/1569/html

https://biochemistrymoscow.com/f/2022/2022-11-1720-2mfdfmlk.pdf

https://www.ecoanaliz.ru/bakteriocid-baktericid-bakteriofag/ 

https://studopedia.ru/14_82659_bakteriotsini.html

https://www.stm-journal.ru/ru/numbers/2019/3/1569/html
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1)
2)
3)
4)
5)
6)
7)

https://biomolecula.ru/articles/mikrobiologicheskie-voiny-chem-bakterii-voiuiut-drug-s-drugom
https://biomolecula.ru/articles/mikrobiologicheskie-voiny-chem-bakterii-voiuiut-drug-s-drugom
https://propionix.ru/bakteriotsiny?ysclid=m3qbhbq63i795506221
https://www.stm-journal.ru/ru/numbers/2019/3/1569/html
https://biochemistrymoscow.com/f/2022/2022-11-1720-2mfdfmlk.pdf
https://studopedia.ru/14_82659_bakteriotsini.html


Нижний Новгород

Резервные интернет-ресурсы 

(были изучены, но не были включены в проект):

https://neftpx.ru/prodtech/bakteritsidy/

https://elementy.ru/

https://cyberleninka.ru/article/n/...

https://infopedia.su/18x17da8.html
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1)

2)

3)

4)

https://neftpx.ru/prodtech/bakteritsidy/
https://elementy.ru/
https://cyberleninka.ru/article/n/perspektivy-ispolzovaniya-bakteriotsinov-normalnoy-mikrobioty-v-antibakterialnoy-terapii-obzor/viewer
https://infopedia.su/18x17da8.html

	Снимок экрана 2025-05-11 в 22.26.11
	Снимок экрана 2025-05-11 в 22.26.24
	Снимок экрана 2025-05-11 в 22.26.46
	Снимок экрана 2025-05-11 в 22.27.02
	Снимок экрана 2025-05-11 в 22.27.26
	Снимок экрана 2025-05-11 в 22.28.28
	Куприкова_Мария
	Ц10-210_ФИНАЛ
	Слайд 1
	Слайд 2
	Слайд 3
	Слайд 4
	Слайд 5
	Слайд 6
	Слайд 7
	Слайд 8
	Слайд 9
	Слайд 10
	Слайд 11
	Слайд 12
	Слайд 13
	Слайд 14
	Слайд 15
	Слайд 16
	Слайд 17
	Слайд 18
	Слайд 19
	Слайд 20
	Слайд 21
	Слайд 22
	Слайд 23
	Слайд 24




