Esercizio lezione 6
Allineamento e calcolo di distanze genetiche tra due sequenze nucleotidiche

1 ) Lavoro di riferimento: Horai et al. (1995) PNAS

Sequenze da allineare: rRNA 12s di Homo sapiens e di Pongo pygmaeus (Orango)

ID genbank: D38112.1 (Homo) e NC_001646.1 (Pongo)
Scaricare le due sequenze da Genbank in formato FASTA (in alto a sinistra: Display settings: FASTA)

Incollarle in un file di testo (usando un editore di testo come wordpad o textpad) e salvare con estensione .fas

Aprire il programma MEGA e scegliere dal menu 

Alignment 

l’opzione 

Open alignment explorer/Clustal 

quindi 

Retrive sequence from a file

Caricare il file .fas che avete creato 

Allineare le sequenze scegliendo Alignment > Align by clustal W
Quindi esportare l’allineamento in formato MEGA (.meg) come segue: 
Data > Export aligment > MEGA format
Tornare alla finestra principale di MEGA e dal menu FILE caricare il file .meg appena creato
Per calcolare le distanze tra le sequenze scegliere dal menu 

Distances > Compute overall mean 

Alla voce Model selezionare Nucleotide e quindi prima Jukes - Cantor, quindi nella seconda prova Kimura 2 parameters

Confrontare le due distanze ottenute

