NUCLON





Программа предназначена для сопоставления транслируемых нуклеотидных последовательностей. Работает под DOS. Исходная информация состоит из файлов с записями в формате GenBank.


Программа ищет в файле метки “CDS” и по их координатам извлекает кодирующие последовательности в отдельный файл с расширением GEN. Допускается обработка составных последовательностей ( join ), если их не слишком много, и обратных (complement). Размеры этого файла могут превышать размер исходной информации, так как на каждую последовательность выделяется по 10000 символов. 





РАБОТА С ПРОГРАММОЙ


1. Запустить программу ( nucl.exe ). Интерфейс русский, поэтому для нормального чтения надписей должен быть загружен русификатор.


2. Нажать мышкой на “База данных” и “Создать” ( или F4 ).


3. Выбрать в файлере файл с исходными записями и нажать “Open”. Программа начнёт поиск “CDS” и составление собственной базы. Это занимает от нескольких секунд до нескольких минут, в зависимости от быстродействия компьютера и количества обрабатываемых меток. При несоответствии формата возможны зависания и другие глюки. Некоторые сбои не нарушают создание базы транслируемых последовательностей. 


4. Нажать мышкой на “База данных” и “Открыть” ( или F3 ). 


5. Выбрать файл с тем же именем и расширением *.GEN и нажать “Open”. После небольшой задержки, которая требуется для обработки данных, включится режим редактора.


В этом режиме можно перемещать курсор стрелками или мышкой и перемещаться по записям при помощи правого или нижнего бегунка. Дополнительные удобства - клавиши “Home” и “End”, а также “Ctrl + (” и “Ctrl + (”, позволяющие перемещаться в начало или в конец строки, а также скачками по 10 символов вправо или влево.


Анализируемые последовательности должны иметь одинаковую длину и быть выровненными. Их выбор и исключение делается при помощи клавиши “Insert” или правой кнопки мыши. Ручное выравнивание - при помощи клавиш “Пробел” и “Delete”. В отмеченных последовательностях выравнивание облегчается отсутствием раскраски несовпадающих букв. Редактирование первой (верхней) отмеченной последовательности блокировано. Её можно отредактировать после выключения отметки. 


Наличие символов Z (терминирующих кодонов) в строке свидетельствует о неправильной рамке трансляции. Иногда это можно исправить при помощи редактирования нуклеотидных последовательностей. Переход в режим редактирования нуклеотидных последовательностей и обратно - клавишей F5.





6. Для перехода в режим сравнения последовательностей нажать мышкой “Обработка” и “Построение графика”. 


После переключения могут не читаться некоторые надписи, так как не все русификаторы работают с графическим интерфейсом. На график выводятся все мутации в виде вертикальных штрихов. Увеличение и уменьшение масштаба проводится с помощью “-“ и “+” (серые клавиши). 


Мутации делятся на значащие и незначащие, в зависимости от наличия аминокислотных замен, после нажатия клавиши F5. Для построения графика используются клавиши “(” и “(”, при помощи которых проводится суммирование смежных значений.


Стандартные действия после перехода в графический режим - подобрать масштаб, убедиться, что отсутствуют области полного несовпадения, соответствующие неправильному выравниванию, нажать F5 и поварьировать размеры рамки суммирования мутаций, добиваясь максимальной наглядности картинки.


Под графиком находятся две текстовые строчки. Первое число в верхней строчке показывает позицию, соответствующую левому концу синего червячка в начале графика. Этот червяк может двигаться при помощи клавиш « ( » и « ( », «Home» и «End», а также « Ctrl + ( » и « Ctrl + ( ». Следующее число - размер рамки суммирования. Дальше в этой строчке показана усреднённая аминокислотная последовательность, соответствующая позиции червячка. Исходно аминокислот шесть, но может быть до 32. Увеличить или уменьшить длину отображаемого полипептида можно с помощью «Shift + ( » и «Shift + ( ».


Обычные действия - увеличить полипептидную строчку до 32 аминокислот, залезть червячком на приглянувшийся пик и нажать «Insert». При этом данные из верхней строчки перенесутся вниз, но вместо размера рамки суммирования в этой строке стоит длина полипептида.





Нажать мышкой кнопку «Выход» или выйти через «Esc» опять в режим редактора.


Нажать мышкой «Обработка» и «Просмотр участка». Включится режим показа усреднённой (основной) последовательности и отличий в сравниваемых записях. Эту информацию можно сохранить в текстовом файле (F2). Для выхода в редактор нажать мышкой на зелёную кнопку в левом верхнем углу или зацепить край, сместить экран и нажать мышкой на экран редактора.


Оболочка сделана при помощи TurboVision и поддерживает полиэкранный режим, но им во избежание путаницы лучше не пользоваться.





Программа состоит из двух файлов - основного (nucl.exe) и вспомогательного (nucl.res). Для тренировки прилагаются файлы hcv.gb (немного о вирусе гепатита С) и actin.gb (несколько актинов). Это позволит составить представление о работе программы и убедиться, что мы эволюционно довольно близки к амёбам, а дрозофиллы и лягушки - наши ближайшие родственники.


