Лабораторная работа №4
Множественное выравнивание

В этой работе вам предстоит выполнить множественные выравнивания последовательностей. Программа, в которой обычно выполняется выравнивание – ClustalW. Документацию по этому инструменту можно найти на http://www.ebi.ac.uk/2can/tutorials/nucleotide/clustalw.html .

Прошлые лабораторные работы познакомили нас с методиками сравнения последовательностей, базирующимися на локальном и глобальном выравнивании. На этот раз мы будем использовать различные инструменты и различные матрицы оценок для этого.
Для чего нужен Multiple sequence alignment (MSA)?  Wikipedia 

Множественное выравнивание может быть использовано при изучении эволюционных отношений между белками или последовательностями ДНК. Так как изменения в нуклеотидных последовательностях в процессе эволюции накапливаются, то можно проанализировать гомологичные гены (гены, имеющие одно эволюционное начало) от разных организмов и затем сравнить их при помощи MSA. Результаты такого выравнивания могут быть для определения консервативных, сохранившихся, общих областей, то есть областей, изменение которых может повлиять на функцию. Это бывает очень полезно для планирования экспериментов определения и модификации функции определенных белков, для предсказания структуры и функции белка и для определения новых членов известных белковых семейств (то есть для классификации).

MSA бывает полезна для представления свойств набора (семейства) последовательностей. Эти свойства (дескрипторы) могут в дальнейшем использоваться в качестве шаблонов для поиска по базам данных последовательностей, похожих на имеющийся набор (bootstrapping).
MSA программы и техники.

Прогрессивные стратегии для MSA:

Общий подход (эвристический) для множественного выравнивания – это последовательное выравнивания пар последовательностей. Все техники этого подхода подразумевают выполнение двух этапов: попарное выравнивание всех последовательностей с последующей кластеризацией, с построением guide tree и выравнивание результатов парных выравниваний в соответствии с guide tree.

Одна из самых популярных программ для MSA – ClustalW (и ее модификации). Она использует вышеописанный подход для выполнения MSA последовательностей ДНК или белков. Она определяет лучшее парное выравнивание и помещает его на первые позиции, выделяет цветом и т.д. Программа также генерирует филограмму (филогенетическое дерево) и кладограмму (граф сестринского соответствия между известными группами без учёта фактора времени в эволюции). Это может быть полезно для изучения эволюционных взаимосвязей в наборе последовательностей.
1. Для выполнения MSA используйте ClustalW на сайте EBI. Самый простой формат последовательностей при использовании ClustalW - FASTA:

 >SEQUENCE_NAME1 PLUS ANY OTHER COMMENTS

SEQUENCE1 (может быть в несколько строк)

>SEQUENCE_NAME2 PLUS ANY OTHER COMMENTS

SEQUENCE2 (может быть в несколько строк)

... 

>SEQUENCE_NAMEn PLUS ANY OTHER COMMENTS

SEQUENCEn (может быть в несколько строк)
Можно также использовать ClustalW локально в виде командной строки (на UNIX) или многочисленные реализации для Windows.
a. Запустите ClustalW (в случае локального использования – без параметров)
b. Выберите тип последовательности Protein.
c. Загрузите последовательности в форму в формате Fasta передайте на обработку fasta-файл с диска (поле Upload).
d. Установите переключатель Slow/Fast в Slow – полный точный MSA.

e. Вы можете получить результаты по e-mail, отметив соответствующий checkbox или увидеть их на открывшейся веб-странице.
I. Используйте последовательности белков из семейства глобинов, представленные в конце лабораторной работы (как список или fasta-файл).
Символы консенсуса:

Полученное выравнивание будет содержать следующие символы под каждым блоком последовательностей, показывающие степень консервации символа в каждой колонке:

* - все аминокислоты/нуклеотиды в этой колонке идентичны во всех последовательностях;

: - имеются консервативные замены (см. таблицу цветов на странице);

. – имеются полуконсервативные замены.

Вам нужно обратить внимание на:

· Файл выравнивания (лучше с цветами);
· Филограмму и кладограмму (отметьте разницу между ними);

· Выравнивание в редакторе Jalview (может быть запущен на странице результатов ClustalW http://www.jalview.org/).
II. Вы также можете построить выравнивание других интересующих вас последовательностей, найденных в базе NCBI и сохраненных в fasta-формате. Например:
· Если вас интересуют последовательности вируса птичьего гриппа, выполните поиск по H5n1. В случае ВИЧ – поиск по HIV-2;

· Вам потребуется выбрать последовательности (базы данных), с которыми вы хотите поработать – это либо нуклеотидные либо аминокислотные последовательности и соответствующие базы данных;

· Установите режим отображения FASTA;
· Сохраните данные в текстовом файле;

· Отредактируйте сохраненный файл: удалите все пробелы из первой строки с комментариями и иные символы, которые вы не хотите видеть в результатах выравнивания и убедитесь в том, что строки комментариев для каждой последовательности в файле уникальна, при необходимости отредактируйте эти строки для того, чтобы последовательности можно было различать.
В конце лабораторной работы – последовательности H5N1 с их локализацией, видовой принадлежностью, местом обнаружения вируса и прочими данными.
III. Вы также можете использовать одну интересующую вас последовательность (например, глобин) и затем использовать BLAST для поиска похожих последовательностей. После этого вы можете сохранить все или некоторые из них (например, от различных видов) в формате fasta и использовать полученный файл для MSA.
IV. Самостоятельно изучите 2can ClustalW tutorial.
Сейчас мы рассмотрим выравнивание нескольких нуклеотидных последовательностей гена белка тропомиозина, номера доступа которого приведены ниже:

BF056441 BE8487196 BF022813 BF452255 BG089808 BG147728 BI817778 AF186109  AF186110  AF310722  AF362886 AF362887 AF087679 SSAJ803 SSAJ804

Эти последовательности (в конце лабораторной работы) имеют больше различий, чем исследованные нами глобины.
V. Попробуйте использовать другие программы для MSA, выполнив выравнивания на ваших данных.
·  T-coffee – эта программа выполняет более точное выравнивание по сравнению с ClustalW для последовательностей с идентичностью < 30%. Работает медленнее;
· Muscle – результаты по e-mail.
VI. Если вы хотите использовать пакет EMBOSS:

· Документация по EMBOSS доступна на http://emboss.sourceforge.net/;
· Пакет EMBOSS доступен как online, так и для использования локально.
2. Исследование из лабораторной работы № 3. 

Программы water и matcher из пакета EMBOSS выполняют локальное выравнивание двух последовательностей и находят в них похожие участки. Выравниваемые последовательности могут быть разной длины. Методы локального выравнивания могут быть очень полезны при поиске в базах данных и других случаях, например, при поиске наиболее совпадающих небольших участков совпадений, например, доменов в белках.

·  Используя эти программы проведите выравнивание последовательностей, приведенных ниже. Удалось ли выявить хорошее локальное выравнивание?
3. Программы, полезные для поиска последовательностей, можно найти на EBI tools page. Попробуйте поработать с некоторыми из них. Сравните результаты их работы. Одинаковы ли они при одном и том же запросе\последовательности? Оцените время работы различных приложений для поиска последовательностей и результаты\подробности в отчетах. Подробная online помощь по гомологии и сравнению последовательностей - http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/ .

	Fasta3
	Sequence similarity and homology searching against nucleotide and protein database using Fasta3

	WU-Blast2
	Washington University blast2 (blast 2.0 with gaps)

	NCBI-Blast2
	NCBI blast2 (blastall) program

	MPsrch
	Edinburgh University's new implementation of the Smith and Waterman algorithm

	Scanps2.3
	Version 2.3 of Scanps.Fast implementation of the true Smith & Waterman algorithm for protein database searches


4. Попробуйте провести различные поиски и выравнивания последовательностей по базам данных, используя при этом различные матрицы расстояний. Online помощь по выбору матриц - http://www.ebi.ac.uk/2can/tutorials/matrices.html .
5. Повторите поиск, используя BLAST c различным expected thresholds. Это дает возможность уменьшить или увеличить список совпадающих последовательностей\участков. Online помощь по использованию BLAST - http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi .

6. Вы можете производить поиск раздельно по целым геномам или протеомам, используя сервер Proteomes & Genomes Fasta3. Попробуйте поэкспериментировать с ним.
Последовательности и материалы, необходимые для выполнения лабораторной работы.
Globin Sequences (Beta-Chain)

Human HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_HUMAN) SEQUENCE 146 AA; 15867 MW;
VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH
URL
Human sickle beta-hemoglobin SEQUENCE 147 AA
MVHLTPVEKSAVTAXWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

URL
Gorilla gorilla gorilla (Lowland gorilla).HEMOGLOBIN BETA CHAIN. (HBB_GORGO) SEQUENCE 146 AA; 15839 MW; 

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

URL
Hylobates lar (Common gibbon).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_HYLLA) SEQUENCE 146 AA; 15925 MW; 

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

URL
Presbytis entellus (Hanuman langur).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_PREEN) SEQUENCE 146 AA; 15895 MW; 

VHLTPEEKAAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSSPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH 

URL
Colobus badius (Red colobus).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_COLBA) SEQUENCE 146 AA; 15870 MW; 

VHLTPDEKNAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSTADAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

URL
Oryctolagus cuniculus (Rabbit).HEMOGLOBIN BETA-1 AND BETA-2 CHAINS.(HBB_RABIT) SEQUENCE 146 AA; 16001 MW; 

VHLSSEEKSAVTALWGKVNVEEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSSANAVMNNPKVKAHGKKVLAAFSEGLSHLDNLKGTFAKLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVIVLSHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

URL
Bison bonasus (European bison).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_BISBO) SEQUENCE 145 AA; 15976 MW; 

MLTAEEKAAVTAFWGKVHVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSSADAVMNNAKVKAHGKKVLDSFSNGMKHLDDLKGTFAALSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVVVLARHFGKEFTPVLQADFQKVVTGVANALAHRYH

URL
Sus scrofa (Pig).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_PIG) SEQUENCE 146 AA; 16034 MW; 
VHLSAEEKEAVLGLWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSNADAVMGNPKVKAHGKKVLQSFSDGLKHLDNLKGTFAKLSELHCDQLHVDPENFRLLGNVIVVVLARRLGHDFNPNVQAAFQKVVAGVANALAHKYH 

URL
Lutra lutra (European river otter).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_LUTLU) SEQUENCE 146 AA; 15950 MW; 

VHLTGEEKAAVTSLWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSSPDAVMGNPKVKAHGKKVLNSFSEGLKNLDNLKGTFAKLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

URL
Theropithecus gelada (Gelada baboon).HEMOGLOBIN BETA CHAIN.(HBB_THEGE) SEQUENCE 146 AA; 15925 MW; 

VHLTPEEKNAVTTLWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSSPAAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLNHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH 

URL
MAIN HBB URL
Глобины в формате FASTA:
>Human

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Human_sickle

MVHLTPVEKSAVTAXWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Gorilla

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Common_gibbon

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Hanuman_langur

VHLTPEEKAAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSSPDAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Red_colobus

VHLTPDEKNAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSTADAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Rabbit

VHLSSEEKSAVTALWGKVNVEEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSSANAVMNNPKVKAHGKKVLAAFSEGLSHLDNLKGTFAKLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVIVLSHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>European_bison

MLTAEEKAAVTAFWGKVHVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSSADAVMNNAKVKAHGKKVLDSFSNGMKHLDDLKGTFAALSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVVVLARHFGKEFTPVLQADFQKVVTGVANALAHRYH

>Pig

VHLSAEEKEAVLGLWGKVNV DEVGGEALGR LLVVYPWTQR FFESFGDLSN ADAVMGNPKV KAHGKKVLQS FSDGLKHLDNLKGTFAKLSELHCDQLHVDPENFRLLGNVIVVVLARRLGHDFNPNVQAAFQKVVAGVANALAHKYH

>European_river_otter

VHLTGEEKAAVTSLWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSSPDAVMGNPKVKAHGKKVLNSFSEGLKNLDNLKGTFAKLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>Gelada_baboon

VHLTPEEKNAVTTLWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSSPAAVMGNPKVKAHGKKVLGAFSDGLNHLDNLKGTFAQLSELHCDKLHVDPENFKLLGNVLVCVLAHHFGKEFTPQVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

H1N1 (вирус птичьего гриппа) в формате Fasta:

>1A_Cygnus_olor_Astrakhan_Ast05_2_3_2005

GTGACAAAAACATAATGGATTCCAACACTGTGTCAAGCTTTCAGGTAGACTGCTTTCTTTGGCATGTCCG

CAAACGATTTGCAGACCAAGAACTGGGTGATGCCCCATTCCTTGACCGGCTTCGCCGAGATCAGAAGTCC

CTAAGAGGAAGAGGCAACACTCTTGGTCTGGACATCGAAACAGCTACTCGTGCGGGAAAGCAGATAGTGG

AGCGAATTCTGGAGGAGGAGTCTGATGAGGCACTTAAAATGCCAGCTTCACGCTACCTAACTGATATGAC

TCTCGAGGAAATGTCAAGGGACTGGTTCATGCTCATGCCCAAGCAGAAAGTGACAGGTTCCCTTTGCATC

AAAATGGACCAGGCAATAATGGATAAAACCATCATATTGAAAGCAAACTTCAGTGTGATTTATGACCGGT

TAGAGACCCTAATACTACTTAGAGCTTTCACAGAAGAAGGAGCAATCGTGGGAGAAATCTCACCATTACC

TTCTCTTCCAGGACATACTAATGAGGATGTCAAAAATGCAATTGGCGTCCTCATCGGAGGACTTGAATGG

AATGATAACACAGTTCGAGTCTCTGAAATTATACAGAGATTCGCTTGGAGAAGCATTGATGAGGATGGGA

GACTTCCACTCCCTCCAGATCAGAAACGGAAAATGGCGAGAACAATTGAGTCAAAAGTTTGAAGAAATAA

GGTGGCTGATTGAAGAAATACGACATAGATTGAAAATTACAGAAAACAGCTTCGAACAGATAACGTTTAT

GCAAGCCTTACAACTACTGCTTGAAGTGGAGCAAGAGATAAGAACCTTCTCGTTTCAGCTTATTTAATGA

TAAAAAACAC

>2A_Goose_Guangdong_1_96

AGCAAAAGCAGGCAAACCATTTGAATGGATGTCAATCCGACTTTACTTTTCTTAAAAGTGCCAGCGCAAA

ATGCTATAAGTACCACATTCCCTTATACTGGAGATCCTCCATACAGCCATGGAACAGGAACAGGATACAC

CATGGACACAGTCAACAGAACACATCAATATTCAGAAAAGGGGAAATGGACAACGAACACAGAGACTGGA

GCACCCCAACTCAATCCGATTGATGGACCACTACCTGAGGATAATGAGCCGAGTGGGTATGCACAAACAG

ATTGTGTATTGGAAGCAATGGCTTTCCTTGAAGAATCCCACCCAGGGATCTTTGAAAACTCGTGTCTTGA

AACGATGGAAGTTGTTCAGCAAACAAGAGTGGATAAGCTGACCCAAGGTCGCCAAACCTATGACTGGACA

TTGAAAAGAAACCAGCCGGCTGCAACCGCTTTGGCCAACACTATAGAGGTCTTCAGATCGAATGGTCTAA

CAGCCAATGAATCGGGAAGGCTAATAGATTTCCTCAAAGACGTGATGGAATCAATGGATAAGGGAGAAAT

GGAAATAATAACACATTTCCAGAGAAAGAGAAGAGTGAGGGACAACATGACCAAGAAAATGGTCACACAA

AGAACAATAGGGAAGAAAAAACAAAGGCTGAACAAAAGGAGCTACCTAATAAGAGCACTGACACTGAACA

CAATGACAAAAGACGCAGAAAGAGGCAAATTGAAGAGGCGGGCAATTGCAACACCCGGGATGCAAATCAG

AGGATTCGTGTACTTTGTCGAAACACTAGCGAGGAGTATCTGTGAGAAACTTGAGCAATCTGGACTCCCC

GTCGGAGGGAATGAAAAGAAGGCTAAATTGGCAAATGTCGTGAGGAAGATGATGACTAACTCACAAGATA

CAGAGCTCTCTTTTACAATTACTGGAGACAACACCAAATGGAATGAGAATCAGAACCCTCGGATGTTTCT

AGCAATGATAACATACATCACAAGGAACCAACCTGAATGGTTTAGAAATGTCTTAAGCATTGCTCCTATA

ATGTTCTCAAACAAGATGGCAAGATTAGGGAAAGGATACATGTTCGAAAGTAAGAGCATGAAGCTACGGA

CACAAATACCAGCAGAAATGCTTGCAAGCATTGACTTGAAATACTTCAACGAATCAACGAGAAAGAAAAT

CGAGAAAATAAGACCTCTACTAATAGATGGCACAGCCTCATTGAGTCCTGGAATGATGATGGGCATGTTC

AATATGCTGAGTACAGTCTTAGGAGTTTCAATCCTGAATCTTGGGCAGAAGAGGTACACCAAAACCACAT

ACTGGTGGGACGGACTCCAATCCTCTGATGATTTCGCTCTCATAGTGAATGCACCAAATCATGAGGGAAT

AGAAGCAGGGGTGGATAGGTTCTATAGGACTTGCAAACTAGTTGGAATCAATATGACCAAGAAGAAGTCT

TACATAAATCGGACAGGAACATGTGAATTCACAAGCTTCTTCTACCGCTATGGGTTCGTAGCCAACTTCA

GTATGGAGCTGCCCAGCTTTGGAGTGTCTGGGATTAATGAATCGGCTGACATGAGCATTGGTGTTACAGT

GATAAAGAACAATATGATGGACAACGACCTTGGACCAGCAACAGCTCAGATGGCTCTTCAGCTATTCATT

AAGGACTACAGATACCCATACCGATGCCACAGGGGGGATACACAAATCCAAACGAGGAGATCATTCGAGC

TGAAGAAGCTGTGGGAGCAGACCCGCTCAAAGGCAGGACTGTTGGTTTCAGATGGAGGACCAAACCCATA

CAATATCCGGAATCTCCACATTCCGGAGGCTGGCTTGAAGTGGGAATTGATGGATGAAGACTACCAGGGC

AGACTGTGTAATCCTCTGAACCCGTTTGTTAGTCATAAGGAAATTGAGTCTGTCAACAATGCTGTGGTAA

TGCCAGCTCATGGCCCAGCCAAGAGCATGGAATATGATGCAGTTGCGACTACACATTCATGGATTCCCAA

GAGGAATCGTTCCATTCTCAACACCAGCCAAAGGGGGATTCTTGAGGATGAACAGATGTATCAGAAGTGC

TGCAATCTATTCGAGAAATTCTTCCCTAGCAGTTCATATCGGAGGCCAGTTGGAATTTCCAGCATGGTGG

AGGCCATGGTGTCTAGGGCCCGAATTGATGCACGAATTGACTTCGAGTCTGGAAGGATTAAGAAAGAAGA

GTTTGCTGAGATCATGAAGATCTGTTCCACCATTGAAGAGCTCGGACGGCAAAAATAGTGAATTTAGCTT

GTCCTTCATGAAAAAATGCCTTGTTTCTACT

>3A_Hong_Kong_1073_99

GCAAAAGCAGGCAAACCATTTGAATGGATGTCAATCCGACTTTACTTTTCTTAAAAGTGCCAGCGCAAAA

TGCAATAAGTACCACATTCCCTTATACTGGAGATCCCCCATATAGCCATGGAACAGGAACAGGATACACC

ATGGACACAGTCAACAGAACACATCAATATTCAGAAAAAGGGAGGTGGACAACAAACACAGAGACCGGAG

CACCCCAACTCAACCCTATTGATGGACCATTACCTGAAGACAATGAGCCGAGCGGGTATGCACAAACAGA

TTGTGTATTGGAAGCAATGGCTTTCCTTGAAGAATCCCACCCAGGACTCTTTGAAAACTCATGTCTTGAA

ACGATGGAAGTTGTCCAGCAAACGAGAGTGGATAAGCTGACCCAAGGTCGCCAGACTTATGACTGGACAT

TGAATAGAAACCAGCCGGCTGCAACTGCTTTGGCCAACACCATAGAAGTATTCAGATCGAACGGTCTAAC

AGCCAATGAGTCAGGAAGGTTAATAGATTTCCTCAAGGACGTAATGGAATCAATGGATAAGGAAGAAATG

GAAATAACAACACATTTCCAGAGAAAGAGAAGAGTGAGGGACAACATGACCAAGAAAATGGTCACACAAA

GAACAATAGGGAAGAAGAAGCAAAAGCTGACAAAAAAGAGCTACCTAATAAGAGCACTGACACTGAACAC

AATGACAAAAGATGCTGAAAGGGGAAAATTGAAAAGACGAGCGATTGCAACACCCGGAATGCAAATCAGA

GGATTCGTGCACTTTGTCGAAGCACTAGCAAGGAGCATCTGTGAAAAACTTGAGCAATCTGGACTCCCCG

TTGGAGGGAATGAGAAGAAGGCTAAATTGGCAAATGTTGTGAGAAAGATGATGACTAACTCACAAGACAC

AGAGCTCTCCTTTACAGTTACCGGAGACAACACCAAATGGAATGAGAATCAGAATCCTCGAATATTTCTA

GCAATGATAACATACATCACAAGGAACCAACCTGAATGGTTTAGAAATGTCTTGAGCATTGCCCCTATAA

TGTTCTCAAATAAAATGGCGAGGTTAGGAAAAGGATACATGTTCGAGAGTAAGAGCATGAAGCTACGGAC

ACAAATACCAGCAGAAATGCTTGCAAACATTGACTTGAAATACTTCAACGAATCGACGAGAAAGAAAATT

GAGAAAATAAGACCTCTACTAATAGAGGGCACAGCCTCATTGAGTCCAGGGATGATGATGGGCATGTTTA

ATATGCTAAGTACGGTCTTAGGAGTCTCAATCTTAAATCTTGGGCAGAAGAGGTACACCAAAACCACATA

CTGGTGGGATGGGCTCCAATCCTCTGATGATTTCGCTCTCATAGTGAATGCACCAAATCATGAGGGAATA

CAAGCAGGAGTGGATAGATTCTATAGGACTTGCAAGCTAGTTGGAATCAACATGAGCAAAAAGAAGTCTT

ACATAAATCGGACAGGAACATTTGAGTTCACAAGCTTTTTCTACCGCTATGGGTTTGTAGCCAACTTCAG

CATGGAGCTGCCCAGCTTTGGAGTTTCCGGAATTAATGAATCGGCTGACATGAGCATTGGAGTTACAGTG

ATAAAGAATAATATGATAAACAACGACCTTGGACCAGCAACAGCCCAGATGGCTCTTCAGCTGTTCATTA

AAGACTACAGATACACCTACCGATGCCACAGAGGTGATACACAAATTCAAACTAGAAGATCATTTGAATT

GAAGAAGCTGTGGGAGCAGACCCGCTCAAAGGCAGGACTGTTGGTTTCAGATGGAGGGCCGAATTTATAC

AACATCCGGAATCTTCACATTCCAGAAGTTTGCTTGAAGTGGGAGTTGATGGATGAAGATTACCAGGGAA

GACTGTGTAACCCTCTGAACCCGTTTGTCAGTCATAAGGAAGTTGAATCCGTCAACAATGCTGTGGTAAT

GCCAGCCCATGGTCCGGCCAAGAGCATGGAATATGATGCCGTTGCAACTACACATTCATGGATTCCCAAG

AGAAATCGCTCCATTCTCAACACTAGCCAAAGGGGAATTCTTGAGGATGAACAAATGTACCAGAAGTGCT

GCACTCTATTCGAGAAATTCTTCCCTAGCAGTTCATATCGGAGGCCAGTTGGAATTTCCAGCATGATGGA

GGCCATGGTGTCTAGGGCCCGAATTGATGCACGGATTGACTTCGAGTCTGGAAGGATTAAGAAAGAAGAA

TTTGCTGAGATCTTGAAGATCTGTTCCACCATTGAAGAGCTCGGACGGCAAGGGAAGTGAATTTGGCTTG

TCCTTCATGAAAAAATGC
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ATGGATGTCAATCCGACTTTACTTTTCTTGAAAGTACCAGTGCAAAATGCTATAAGTACCACATTCCCTT

ATACTGGAGACCCTCCATACAGCCATGGAACAGGGACAGGATACACCATGGACACAGTCAACAGAACACA

CCAATATTCAGAAAAAGGGAAGTGGACAACAAACACAGAGACTGGAGCACTCCAACTCAACCCGATTGAT

GGACCACTACCTGAGGATAATGAGCCCAGTGGGTATGCACAAACAGATTGTGTATTGGAAGCAATGGCTT

TCCTTGAAGAATCCCACCCAGGAATCTTTGAAAACTCGTGTCTTGAAACGATGGAAATTGTTCAACAAAC

AAGAGTGGATAAACTGACCCAAGGTCGCCAAACCTATGACTGGACATTGAATAGAAACCAACCGGCTGCA

ACTGCTTTGGCCAACACTATAGAAATCTTCAGGTCGAACGGTCTAACAGCCAATGAATCGGGACGGCTAA

TAGATTTCCTCAAGGATGTGATGGAATCAATGGATAAGGAAGAAATGGAGATAACAACACATTTCCAGAG

AAAGAGAAGAGTGAGGGACAACATGACCAAGAAAATGGTCACACAAAGAACAATAGGGAAGAAAAAACAA

AGGCTGAACAAAAAGAGCTACCTGATAAGGGCACTGACACTGAACACAATGACAAAAGATGCAGAAAGAG

GCAAATTGAAGAGGCGAGCAATTGCAACACCCGGAATGCAAATCAGAGGGTTCGTGTACTTTGTTGAAAC

ACTAGCGAGGAGTATCTGTGATAAACTTGAGCAATCTGGACTCCCAGTCGGAGGGAATGAGAAGAAGGCT

AAATTGGCAAACGTTGTGAGGAAGATGATGACTAACTCACAAGATACTGAACTCTCCTTTACAATTACTG

GAGACAATACCAAATGGAATGAGAATCAGAATCCTAGGATGTTTCTGGCAATGATAACATACATCACAAG

GAACCAGCCAGAATGGTTTCGGAATGTCTTAAGCATTGCCCCTATAATGTTCTCAAACAAAATGGCGAGA

TTGGGAAAAGGATACATGTTCGAGAGTAAGAGCATGAAGTTACGAACACAAATACCAGCAGAAATGCTTG

CAAACATTGATCTTAAATACTTCAATGAATTAACGAAAAAGAAAATTGAGAAAATAAGACCTCTATTAAT

AGATGGGACAGCCTCATTGAGCCCTGGGATGATGATGGGCATGTTCAACATGCTGAGTACAGTCCTAGGA

GTCTCAATCCTGAATCTTGGACAGAAAAGGTACACAAAAACCACATATTGGTGGGACGGACTCCAATCCT

CTGATGATTTCGCTCTCATCGTAAATGCATCGAATCATGAGGGAATACAAGCAGGAGTGGATAGGTTTTA

TAGGACTTGTAAACTAGTTGGAATCAATATGAGCAAGAAGAAATCTTACATAAATCGGACAGGGACATTT

GAATTCACGAGCTTTTTCTACCGCTATGGATTTGTAGCCAATTTCAGTATGGAGCTGCCCAGTTTTGGAG

TGTCTGGAATTAATGAATCGGCCGACATGAGCATTGGTGTTACGGTTATAAAGAACAATATGATAAACAA

TGACCTTGGGCCAGCAACAGCTCAGATGGCTCTTCAGCTATTCATCAAGGACTACAGATACACATACCGA

TGCCACAGAGGGGATACGCAAATCCAAACGAGGAGATCATTCGAGCTGAAGAAACTGTGGGAGCAAACCC

GTTCAAAGGCAGGACTGTTGGTTTCAGATGGAGGACCAAATCTATACAATATCCGAAATCTCCATATTCC

TGAGGTCTGCTTGAAATGGGAATTGATGGATGAAGATTACCAGGGCAGACTGTGTAATCCTCTGAACCCG

TTTGTCAGCCATAAGGAAATTGAATCTGTCAACAATGCTGTAGTAATGCCAGCTCATGGCCCGGCCAAGA

GTATGGAATATGATGCCGTTGCAACTACACATTCATGGATTCCTAAAAGGAATCGTTCCATTCTCAATAC

GAGTCAAAGGGGAATTCTTGAGGATGAACAGATGTACCAGAAGTGCTGCAATCTATTCGAGAAATTCTTC

CCCAGCAGTTCATATCGGAGGCCAGTTGGAATTTCCAGCATGGTGGAGGCCATGGTGTCTAGGGCCCGAA

TTGACGCACGAATTGATTTCGAGTCTGGAAGGATTAAGAAAGAAGAGTTTGCTGAGATCATGAAGATCTG

TTCCACCATTGAAGAGCTCAGACGGCAAAAATAG
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ATGGATGTCAATCCGACTTTACTTTTCTTGAAAGTACCAGCGCAAAATGCTATAAGTACCACATTCCCTT

ATACTGGAGACCCTCCATACAGCCATGGAACAGGGACAGGATACACCATGGACACAGTCAACAGAACACA

CCAATATTCAGAAAAGGGGAAGTGGACAACAAACACAGAGACTGGAGCACCCCAACTCAACCCGATTGAT

GGACCACTACCTGAGGATAATGAGCCCAGTGGGTATGCACAAACAGATTGTGTATTGGAAGCAATGGCTT

TCCTTGAAGAATCCCACCCAGGGATCTTTGAAAACTCGTGTCTTGAAACGATGGAAATTGTTCAACAAAC

AAGAGTGGATAAACTGACCCAAGGTCGCCAGACCTATGACTGGACATTGAATAGAAACCAACCGGCTGCA

ACTGCTTTGGCCAACACTATAGAAATCTTCAGATCGAACGGTCTAACAGCCAATGAATCGGGACGACTAA

TAGATTTCCTCAAGGATGTGATGGAATCAATGGATAAGGAAGAAATGGAAATAACAACACATTTCCAGAG

AAAGAGAAGAGTGAGGGACAACATGACCAAGAAAATGGTCGCACAAAGAACAATAGGGAAGAAAAAACAA

AGGCTGAACAAAAAGAGCTACCTGATAAGAGCACTGACACTGAACACAATGACAAAAGATGCAGAAAGAG

GCAAATTGAAGAGGCGAGCAATTGCAACACCCGGAATGCAAATCAGAGGATTCGTGTACTTTGTCGAAAC

ACTAGCGAGGAGTATCTGTGAGAAACTTGAGCAATCTGGACTCCCAGTCGGAGGGAATGAGAAGAAGGCT

AAACTGGCAAACGTCGTGAGGAAGATGATGACTAACTCACAAGATACTGAACTCTCCTTTACAATTACTG

GAGACAACACCAAATGGAATGAGAATCAGAATCCTAGGATGTTTCTGGCAATGATAACATACATCACAAG

GAACCAACCAGAATGGTTTCGGAATGTCTTAAGCATTGCCCCTATAATGTTCTCAAACAAAATGGCGAGA

TTAGGAAAAGGATACATGTTCGAAAGTAAGAGCATGAAGTTACGGACACAAATACCAGCAGAAATGCTTG

CAAACATTGATCTGAAATACTTCAATGAATCAACGAGAAAGAAAATTGAGAAAATAAGACCTCTATTAAT

AGATGGTACAGCCTCATTGAGCCCTGGAATGATGATGGGCATGTTCAACATGCTGAGTACAGTCCTAGGA

GTCTCAATCCTGAATCTTGGACAGAAAAGGTACACCAAAACCACATATTGGTGGGACGGACTCCAATCCT

CTGATGATTTCGCTCTCATCGTAAATGCACCGAATCATGAGGGAATACAAGCAGGAGTGGATAGGTTTTA

TAGGACTTGCAAACTAGTTGGAATCAATATGAGCAAGAAGAAGTCTTACATAAATCGGACAGGGACATTT

GAATTCACGAGCTTTTTCTACCGCTATGGATTTGTAGCCAATTTCAGTATGGAGCTGCCCAGTTTTGGAG

TGTCTGGAATTAATGAATCGGCCGACATGAGCATTGGTGTTACAGTGATAAAGAACAGTATGATAAACAA

CGACCTTAGGCCAGCAACAGCTCAGATGGCTCTCCAGCTGTTCATCAAGGACTACAGATACACATATCGA

TGTCACAGGGGTGACACGCAGATTCAAACGAGGAGATCATTTGAGCTTAAGAAGCTATGGGAGCAGACCC

GTTCAAAGGCAGGACTGTTGGTTTCAGATGGAGGACCAAACCTATACAATATCCGGAACCTCCACATCCC

AGAGGTCTGCCTGAAGTGGGAACTAATGGATGAAGATTATCAGGGCAGACTGTGCAATCCCCTGAACCCG

TTTGTCAGCCATAAAGAAATCGAGTCTGTAAACAATGCTGTAGTAATGCCAGCCCATGGTCCAGCCAAGA

GCATGGAATATGATGCTGTTGCAACTACACACTCCTGGATTCCCAAGAGGAACCGTTCCATTCTCAATAC

CAGCCAAAGGGGAATTCTTGAGGATGAACAGATGTATCAGAAATGTTGCAATCTATTCGAGAAATTTTTC

CCTAGTAGTTCCTACAGGAGACCAGTTGGAATTTCCAGCATGGTGGAGGCCATGGTGTCCAGGGCCCGAA

TTGACGCACGAATTGACTTCGAATCTGGAAGGATCAAGAAGGAGGAGTTTTCTGAGATCATGAAGATCTG

CTCCACCATTGAAGAGCTCAGACGGCAAAAATAG
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ATGGAGAGAATAAAAGAATTAAGAGATCTAATGTCACAGTCCCGCACTCGCGAGATACTAACAAAAACCA

CTGTGGACCATATGGCCATAATCAAGAAATACACATCAGGAAGACAAGAGAAGAACCCTGCTCTCAGAAT

GAAATGGATGATGGCAATGAAATATCCAATCACAGCGGACAAGAGAATAATAGAGATGGTTCCTGAAAGG

AATGAACAAGGGCAAACGCTCTGGAGCAAGACAAATGACGCTGGATCGGACAGGGTGATGGTGTCTCCCC

TAGCTGTGACTTGGTGGAATAGGAATGGGCCGACTTCAAATGCAGTCCATTATCCAAAGGTTTACAAAAC

ATACTTTGAGAAGGTTGAAAGGTTAAAACATGGAACCTTCGGTCCCGTTCATTTCCGGAACCAAGTTAAA

ATACGCCGTCGAGTTGATATAAATCCTGGCCATGCAGATCTCAGTGCTAAAGAAGCACAAGATGTCATCA

TGGAGGTCGTTTTCCCAAATGAAGTAGGAGCTAAAATATTGACATCAGAGTCGCAATTGACAATAACGAA

AGAGAAGAAAGAAGAGCTCCAAGATTGTAAGATTGCTCCCTTAATGGTTGCATACATGTTGGAAAGGGAA

CTGGTCCGCAAAACCAGATTCCTACCGGTAGCAGGCGGAACAAGCAGCGTGTACATTGAGGTATTGCATT

TGACTCAAGGGACCTGCTGGGAACAGATGTACACTCCAGGCGGAAAAGTGAGAAATGACGATGTTGACCA

GAGTTTGATCATCGCTGCCAGAAACATTGTTAGGAGAGCAACGGTATCAGCGGATCCACTGGCATCACTG

CTGGAGATGTGTCACAGCACACAGATCGGTGGGATAAGGATGGTGGACATCCTTAGACAAAATCCAACTG

AGGAACAAGCTGTGGATATATGCAAAGCAGCAATGGGTCTGAGGATCAGTTCATCCTTTAGCTTTGGAAG

CTTCACCTTCAAAAGAACAAGTGGATCATCCGTCACAAAGGAAGAGGAAGTGCTTACAGGCAACCTCCAA

ACATTGAAAATAAGAGTACATGAGGGGTATGAGGAATTCACAATGGTTGGGCGGAGGGCAACAGCTATCC

TGAGGAAAGCAACTAGAAGGCTGATTCAGTTGATAGTAAGTGGAAGAGACGAACAATCAATCGCTGAGGC

AATCATTGTAGCAATGGTGCTCTCCCAGGAGGATTGCATGATAAAGGCAGTCCGAGGCGATCTGAATTTC

GTAAACAGAGCAAACCAAAGATTAAACCCCATGCATCAACTCCTGAGACATTTTCAAAAGGACGCAAAAG

TGCTATTTCAGAATTGGGGAATTGAGCCCATTGATAATGTCATGGGGATGATCGGAATATTACCTGACAT

GACTCCCAGCACAGAAATGTCACTGAGAGGAGTAAGAGTTAGTAAAATGGGAGTGGATGAATATTCCAGC

ACTGAGAGAGTAGTTGTAAGTATTGACCGTTTCTTAAGGGTTCGAGATCAGCGGGGGAACGTACTCTTAT

CTCCCGAAGAGGTCAGCGAGACCCAGGGAACAGAGAAATTGACAATAACATATTCATCATCAATGATGTG

GGAAATCAACGGTCCTGAGTCAGTGCTTGTTAACACCTATCAATGGATCATCAGAAACTGGGAGACTGTG

AAGATTCAATGGTCTCAAGACCCCACGATGTTGTACAATAAGATGGAGTTTGAACCGTTTCAATCCTTGG

TACCTAAAGCTGCCAGATGTCAATACAGTGGATTTGTGAGAACATTATTCCAACAAATGCGTGACGTACT

GGGGACATTTGATACTGTCCAGATAATAAAGCTGCTACCATTTGCAGCAGCTCCACCGGAGCAGAGCAGA

ATGCAGTTTTCTTCTCTAACTGTGAATGTGAGAGGCTCAGGAATGAGAATACTCGTAAGGGGCAATTCCC

CTGTGTTCAACTACAATAAGGCAACCAAAAGGCTTACCGTTCTTGGAAAGGACGCAGGTGCATTAACAGA

GGATCCAGATGAGGGGACAGCCGGAGTGGAATCTGCAGTACTGAGGGGATTCCTAATTCTAGGCAAGGAG

GACAAAAGATATGGACCAGCATTGAGCATCAGTGAACTGAGCAATCTTGCGAAAGGGGAGAAAGCTAATG

TGCTGATAGGGCAAGGAGACGTGGTGTTGGTAATGAAACGGAAACGGGACTCTAGCATACTTACTGACAG

CCAGACAGCGACCAAAAGAATTCGGATGGCCATTAATTAG

>7A_chicken_Hebei_718_2001

ATGGAAGACTTTGTGCGACAATGCTTCAATCCAATGATTGTCGAGCTTGCGGAAAAGGCAATGAAAGAAT

ATGGGGAAGATCCGAAAATCGAAACGAACAAATTTGCTGCAATATGCACACACTTGGAAGTCTGTTTCAT

GTATTCGGATTTTCACTTTATTGATGAACGGAGTGAATCAATAATTGTAGAATCTGGAGATCCTAATGCA

TTATTGAAACACCGATTTGAAATAATTGAAGGAAGAGACCGAACGATGGCCTGGACTGTGGTGAATAGTA

TCTGCAACACCACAGGAGTCGAGAAACCTAAATTTCTCCCAGATTTGTATGACTACAAAGAGAACCGATT

CATTGAAATTGGAGTGACACGGAGGGAAGTTCATATATACTATCTGGAGAAAGCCAACAAGATAAAATCC

GAGAAGACACACATTCACATATTCTCATTCACAGGGGAGGAAATGGCCACCAAAGCGGACTACACCCTTG

ATGAAGAGAGCAGGGCAAGAATTAAAACCAGGCTGTTCACCATAAGGCAGGAAATGGCCAGTAGGGGTCT

ATGGGATTCCTTTCGTCAATCCGAGAGAGGCGAAGAGATAATTGAAGAAAGATTTGAAATCACTGGAACC

ATGCGCAGGCTTGCCGACCAAAGTCTCCCACCGAACTTCTCCAGCCTTGAAAACTTTAGAGCCTATGTGG

ATGGATTCGAACCGAACGGCTGCATTGAGGGCAAGCTTTCTCAAATGTCAAAAGAAGTGAATGCTAGAAT

TGAGCCATTTTTGAAGACAACGCCACGCCCTCTCAGATTACCTGATGGGCCTCCTTGCTCTCAGCGGTCG

AAGTTCTTGCTGATGGATGCCCTTAAATTAAGCATCGAAGACCCGAGTCATGAGGGGGAGGGGATACCAC

TATACGATGCAATCAAATGCATGAAGACATTTTTCGGCTGGAAAGAGCCCAACATCGTAAAACCACATGA

AAAAGGTATAAACCCCAATTACCTCCTGGCTTGGAAGCAAGTGCTGGCAGAACTCCAAGATATTGAAAAT

GAAGAGAAAATCTCGAAAACAAAGAACATGAAGAAAACAGGCCAGTTGAAGTGGGCACTCGGTGAGAACA

TGGCACCAGAGAAAGTAGACTTTGAGGACTGCAAAGATGTTAGCGATCTAAGACAGTATGACAGTGATGA

ACCAGAGTCTAGATCACTAGCAAGCTGGATTCAGAGTGAATTCAACAAGGCATGCGAATTGACAGATTCG

AGTTGGATTGAACTTGATGAAATAGGAGAGGACGTTGCTCCAATTGAGCACATTGCAAGTATGAGAAGGA

ACTATTTTACAGCGGAAGTATCCCACTGCAGGGCCACTGAATACATAATGAAGGGAGTGTACATAAACAC

AGCCCTGTTGAATGCATCCTGTGCAGCCATGGATGACTTTCAACTGATTCCGATGATAAGCAAATGCAGA

ACCAAAGAAGGAAGACGGAAAACTAATCTGTATGGATTCATTATAAAAGGAAGATCCCACTTGAGGAATG

ATACCGATGTGGTAAATTTTGTGAGTATGGAATTCTCTCTTACTGATCCGAGGCTGGAGCCACACAAGTG

GGAAAAGTACTGTGTCCTCGAGATAGGAGACATGCTCCTACGGACTGCAGTAGGCCAAGTTTCAAGGCCC

ATGTTCCTGTATGTGAGAACCAATGGAACCTCCAAGATCAAAATGAAATGGGGTATGGAAATGAGGCGCT

GCCTTCTTCAATCTCTCCAACAGATTGAGAGCATGATTGAGGCTGAGTCTTCTGTCAAGGAGAAAGACAT

GACCAAAGAATTCTTTGAAAACAAATCAGAAACATGGCCAATTGGAGAATCACCCAAGGGGGTGGAGGAA

GGCTCCATCGGAAAGGTGTGCAGAACCTTGCTGGCGAAGTCTGTGTTCAACAGTTTATATGCATCTCCAC

AACTCGAGGGGTTTTCAGCTGAATCAAGAAAATTGCTTCTCATTGCTCAGGCACTTAGGGACAACCTGGA

ACCTGGGACCTTCGATCTTGGAGGGCTATATGAAGCAATTGAGGAGTGCCTGATTAACGATCCCTGGGTT

TTGCTTAATGCGTCTTGGTTCAACTCCTTCCTCACACATGCACTGAAATAG
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ATGGAAGACTTTGTGCGACAATGCTTCAACCCAATGACTGTCGAGCTTGCGGAAAAAGCAATGAAAGAAT

ATGGGGAAGATCCGAAAATCGAAACGAACAAATTTGCCGCAATATGCACACACTTAGAAGTCTGTTTCAT

GTATTCAGATTTCCACTTTATTGATGAGCGAGGCGAATCAATGATTGTAGAATCTGGCGATCCGAATGCA

TTATTGAAACACAGATTTGAGATAATTGAAGGGAGAGACCGAACAATGGCCTGGACAGTGATAAATAGCA

TCTGCAACACCACAGGAGTCGATAAGCCTAAATTCCTCCCAGATTTGTACGACTACAAAGAGAACCGATT

CATTGAAATTGGAGTGACACGAAGGGAAGTTCACATATACTATCTAGAAAAAGCCAACAAGATAAAATCA

GAGAAAACACACATTCACATATTCTCATTCACTGGAGAGGAAATGGCCACCAGAGCGGACTATACCCTTG

ATGAGGAGAGCAGAGCAAGAATCAAAACCAGGCTGTTCACTATAAGACAAGAAATGGCCAGTAGGGGTCT

ATGGGATTCCTTTCGTCAGTCCGAGAGAGGCGAAGAAACAATTGAAGAAAGATTTGAAATTACAGGAACC

ATGCGCAGGCTTGCTGACCAAAGCCTCCCCCCGAACTTCTCCAGCCTTGAAAATTTTAGAACCTATGTGG

ATGGATTCAAACCGAACGGCTGCATTGAGGGCAAGCTTTCTCAAATGCCAAAAGAAGTGAACGCCAGAAT

TGAGCCATTTCAGAAGACCACACCACGCCCTGTCAGATTACCTGATGGGCCTCCCTGCTCTCAGCGGTCG

AAGTTCTTGCTGATGGATGCCCTTAAATTAAGCATCGAAGACCCGAGCCATGAGGGGGAAGGTGTACCGC

TGTATGATGCAATCAAATGCATGAAGACATTTTTCGGTTGGAAAGAGCCCAACGTCGCAAAACCACATGA

AAAAGGCATAAACCCCAATTACCTCCTGGCTTGGAAGCAGGTGCTGGCAGAACTCCAAGATATTGAAAAT

GAGGAGAAAATCCCAAAAACAAAAAACATGAAAAAAACAAGCCAATTGAAGTGGGCACTTGGTGAGAACA

TGGCACCAGAAAAAGTAGACTTTGAGGACTGCAAAGATGTTAGCGATCTAAGACAGTATGACAGTGATGA

GCCGGAGTCTAGATCGCTAGCAAGCTGGATCCAAAGTGAATTCAACAAGGCATGCGAATTGACAGACTCG

AGTTGGATTGAACTTGACGAAATAGGGGAAGACGTAGCTCCAATTGAGCACATTGCGAGTATGAGGAGAA

ACTATTTCACAGCGGAAGTATCCCATTGCAGGGCTACTGAATATATAATGAAGGGAGTGTACATAAACAC

AGCCCTGTTGAATGCATCCTGTGCAGCCATGGACGACTTCCAACTGATTCCAATGATAAGCAAGTGCAGA

ACCAAAGAAGGAAGACGGAAGACAAATCTATATGGGTTCATTATAAAAGGAAGATCCCATTTGAGAAACG

ATACCGATGTGGTAAACTTTGTGAGCATGGAATTCTCTCTCACTGACCCGAGGCTAGAGCCACACAAGTG

GGAAAAGTACTGCGTTCTCGAGATAGGAGACATGCTCCTACGGACTGCAATAGGCCAAGTGTCAAGGACC

ATGTTCCTGTATGTGAGAACCAATGGGACTTCTAAGATCAAGATGAAATGGGGCATGGAGATGAGGCGAT

GCCTTCTTCAATCCCTTCAACAAATTGAGAGCATGATTGAGGCCGAGTCTTCTGTCAAAGAGAAGGACAT

GACCAAAGAATTCTTTGAAAACAAATCAGAAACATGGCCAATTGGAGAATCACCCAAAGGGGTGGAGGAA

GGCTCCATTGGGAAGGTGTGCAGAACATTACTAGCAAAGTCTGTGTTCAACAGCCTATATGCATCTCCAC

AACTCGAGGGGTTTTCAGCTGAGTCAAGAAAATTGCTTCTCATTGTTCAGGCACTTAGGGACAACCTGGA

ACCTGGGACCTTCGATCTTGGGGGGCTATATGAAGCAATTGAGGAGTGCCTGATTAACGATCCCTGGGTT

TTGCTTAATGCGTCTTGGTTCAACTCCTTCCTCACACATGCACTGAAATAG
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ATGGCGTCCCAAGGCACCAAACGATCTTATGAACAGATGGAAACTAGTGGAGAACGCCAGAATGCTACTG

AGATCAGAGCATCTGTTGGAAGAATGGTTGGTGGAATTGGGAGGTTTTATATACAGATGTGCACAGAACT

CAAACTCAGCGACTATGAAGGGAGGCTGATTCAGAACAGCATAACAATAGAGAGAATGGTTCTCTCTGCA

TTTGATGAAAGGAGGAACAAATACCTGGAAGAACATCCCAGTGCGGGGAAGGACCCAAAGAAAACTGGAG

GTCCAATCTACCGAAGGAGAGACGGGAAATGGGTGAGAGAACTGATTCTGTATGACAAAGAGGAGATCAG

GAGGATTTGGCGCCAAGCGAACAATGGAGAAGATGCAACTGCAGGTCTCACTCACCTGATGATCTGGCAT

TCCAATCTGAATGATGCCACATACCAGAGAACAAGAGCTCTCGTGCGTACTGGAATGGACCCTAGGATGT

GCTCTCTAATGCAAGGATCGACTCTCCCGAGGAGATCTGGAGCTGCTGGTGCGGCAGTAAAGGGAGTCGG

GACGATGGTGATGGAACTAATTCGGATGATAAAGCGAGGAATTAACGATCGGAATTTCTGGAGAGGTGAA

AATGGACGAAGAACAAGGATTGCATATGAGAGAATGTGCAACATCCTCAAAGGGAAATTCCAAACAGCAG

CACAAAGAGCAATGATGGATCAAGTAAGGGAAAGCAGAAATCCTGGGAATGCTGAGATTGAAGATCTCAT

ATTTCTGGCACGGTCTGCACTCATCCTGAGAGGATCAGTGGCCCACAAGTCCTGCTTGCCTGCTTGTGTG

TACGGGCTTGCCGTGGCCAGTGGATATGACTTTGAGAGAGAAGGTTACTCCCTGGTCGGGATTGATCCTT

TTCGTCTGCTGCAAAACAGCCAGGTCTTTAGTCTAATTAGACCAAATGAGAATCCAGCACATAAAAGTCA

ATTGGTATGGATGGCATGCCATTCTGCAGCATTTGAAGATCTGAGGGTCTCAAGCTTCATCAGAGGAACA

AGAGTGGCCCCAAGGGGACAACTATCTACCAGAGGAGTTCAAATTGCTTCAAATGAGAACATGGAAACAA

TGGACTCCAGCACTCTTGAACTGAGAAGCAGATATTGGGCTATAAGGACCCGGAGTGGAGGAAACACCAA

CCAGCAGAGAGCATCTGCAGGACAAATCAGTGTGCAGCCTACTTTCTCGGTACAAAGAAATCTTCCCTTC

GAAAGAGCGACCATTATGGCGGCATTTACAGGGAATGCAGAAGGCAGAACATCTGACATGAGGACTGAAA

TCATAAAGATGATGGAAAGCACCAGACCAGAAGATGTGTCTTTCCAAGGGCGGGGAGTCTTCGAGCTCTC

GGACGAAAAGGCAACGAACCCGATCGTGCCTTCCTTTGACATGAGTAATGAAGGATCTTATTTCTTCGGA

GACAATGCAGAGGAGTATGAAAATTAA

Последовательности тропомиозинов.

>embl:BF056441 BF056441; 7k05a04.x1 NCI_CGAP_GC6 Homo sapiens cDNA clone IMAGE:3443238 3' similar to SW:TPM4_HUMAN P07226 TROPOMYOSIN, FIBROBLAST NON-MUSCLE TYPE ;, mRNA sequence. 

acagttgcaagaatctaaagtgtggattttattccattgcacaatttgctagtgtatttc

ctgggtagtgtggtgctgaataaataggaataaatgctacttaaggaaaaaataagagag

ctgaaaaagctggtgccatttgaaaaaaaaaagggaaggaatgagatttaactggtgctc

aaagcttctccgatacaaaatatttggtcatgtattcataatttgcttgacatttccagc

aaagcgaagatggcaataacaaaaggaacttcttacaagagaagagaaagacccacggag

ctccagagtttctgttggaacaagactcttctgttttgcttatatacagttaagttcgtt

tagtgtctgatccagtgtctgatgtaagcccacgttctcttctttggcctgggcaagttt

ctcttccaggtcatcaattgtcttttccagttttgcaaccgttctctctgcaaattcagc

acgggtctcagcctctttcagtttgtcagacagaagtttaatttcttcttcatatttgtc

ctccttttcagaatacttttcagatgcagcctccagagatttcagattgtagttacaatt

ctgagttcttctccaggtcaccacattttattcagacacctccgcacgcttctctgccct

ctcagctaacccttc

>embl:BE848719 BE848719; uw40c07.y1 Soares_thymus_2NbMT Mus musculus cDNA clone IMAGE:3419148 5' similar to SW:TPM4_HUMAN P07226 TROPOMYOSIN, FIBROBLAST NON-MUSCLE TYPE ;, mRNA sequence. 

tgttaccaatctgcttggcatttcctgcaaggtggaaacctggtaataagcggaacttct

tacaaaagaggaagacagggcacactctctggagtggagttggtgttaaaacagtactct

tctggtttagtttatatacagttaagttcgtttagtgtctggtccagtgtctgatgtaag

cccacattctcttctttggcctgggcaagtttttcttccaggtcatcgattgtcttctcc

agtttagaaactgtcctttctgcaaactcagctcgggtctcagcctccttcagcttgtca

gacagaagcttgatttcttcttcatatttatcctccttttcagaatacttttcagaagca

gcctccagtgatttcagattgttagttacattcttgagctcttcttccaggtcaccacac

tttagttcagatacctccgccctctcctctgctctcttcagctcaccctccaggatgacc

aacttacgagcaacctcctcatacttgcggtcggctacgtcagtgatgtgcttggctgct

ttgagctgcatctccaggatctacatcttttgctcatctttcatggcttcgttctctatt

accttcatgcctctctcactctcatcagcagccctctctgcctctttcagattctgcaag

gctgtggccagctgcttctgaccctgtccaattccttc

>embl:BF022813 BF022813; uw40c07.x1 Soares_thymus_2NbMT Mus musculus cDNA clone IMAGE:3419148 3' similar to SW:TPM4_RAT P09495 TROPOMYOSIN 4, EMBRYONIC FIBROBLAST ISOFORM ;, mRNA sequence. 

ccggatcccagcagaacgattgagctatggccggcctcaactcactggaggcagtgaagc

gcaagatccaggccctgcagcagcaggcagacgacgcagaggatcgcgcgcaaggcctgc

agcgcgaactggatggcgagcgcgagcggcgcgagaaagctgaaggagatgcagccgctc

tcaaccgccgcatccaactgctggaggaggaactggaccgggctcaggagcagctggcca

cagccctgcagaatctggaagaggcagagaaggctgctgatgagagtgagagaggcatga

aggtaatagagaaccgagccatgaaagatgaggaaaagatggagatcctggagatgcagc

tcaaagaagccaagcacatcactgacgaagccgaccgcaagtttgaggaggttgctcgt

>embl:BF452255 BF452255; uz86d11.y1 NCI_CGAP_Lu29 Mus musculus cDNA clone IMAGE:3675957 5' similar to SW:TPM4_RAT P09495 TROPOMYOSIN 4, EMBRYONIC FIBROBLAST ISOFORM ;, mRNA sequence. 

gagcccagcagaacgattgagctatggccggcctcaactcactggaggcagtgaagcgca

agatccaggccctgcagcagcaggcagacgacgcagaggatcgcgcgcaaggcctgcagc

gcgaactggatggcgagcgcgagcggcgcgagaaagctgaaggagatgcagccgctctca

accgccgcatccaactgctggaggaggaactggaccgggctcaggagcagctggccacag

ccctgcagaatctggaagaggcagagaaggctgctgatgagagtgagagaggcatgaagg

taatagagaaccgagccatgaaagatgaggaaaagatggagatcctggagatgcagctca

aagaagccaagcacatcactgacgaagccgaccgcaagtantgagaggttgctcgtaagt

tggtcatcctggagggtgagctgaagagagcagaggagagggcgaggtatctgaactaaa

gttggtgacctggagaagagctcaagaatgtaactaac

>embl:BG089808 BG089808; mab82b11.x1 NCI_CGAP_BC3 Mus musculus cDNA clone IMAGE:3976676 3' similar to SW:TPM4_HUMAN P07226 TROPOMYOSIN, FIBROBLAST NON-MUSCLE TYPE ;, mRNA sequence. 

agctgtcgccggagcccagcagaacgagtgagctatggccggcctcaactcactggaggc

agtgaagcgcaagatccaggccctgcagcagcaggcagacgacgcagaggatcgcgcgca

aggcctgcagcgcgaactggatggcgagcgcgagcggcgcgagaaagctgaaggagatgc

agccgctctcaaccgccgcatccaactgctggaggaggaactggaccgggctcaggagca

gctggccacagccctgcagaatctggaagaggcagagaaggctgctgatgagagtgagag

acgcatgaaggtaatagagaaccgagccatgaaagatgaggaaaagatggagatcctgga

gatgcagctcagagaagccaagcacatcactgatgaagccgaccgcaagtatgatgaggt

tgctcgtaagttggtcatcctggagggtgagctgaagagagcagatgagcgggcggaggt

atctgaactaaagtgtggtgacctgtaataagagctcatgaatgtaactaacaatctgaa

atgactggaggctgtatttgagaagtattctgaataggaggattagtatgaagaagaaga

taagcttatgcctgataagctgaaggtaggtggaaaccagtctggatttgcagacaga

>embl:BG147728 BG147728; mab53f06.x1 Soares_NMEBA_branchial_arch Mus musculus cDNA clone IMAGE:3974147 3' similar to SW:TPM4_HUMAN P07226 TROPOMYOSIN, FIBROBLAST NON-MUSCLE TYPE ;, mRNA sequence. 

caactcactggaggcagtgaagcgcaagatccaggccctgcagcagcaggcagacgacgc

anaggatcgcgcgcaaggcctgcagcgcgaactggatggcgagctctagcggcgcgagaa

agctgagggagaggggggcgctctcaaccgccgcatccaactgctggaggaggaactgga

ccgggctcatgagcagctggccacagccctgcagaatctggaagaggcagagaaggctgc

tgatgagagtgagagaggcatgaaggtaatagagaaccgagccatgaaagatgaggaaaa

gatggagatcctggagatgcagctcaaagaagccaagcacatcactgatgaagccgaccg

caagtatgaggaggttgctcgtaagttggtcatcctggagggtgagctgaagagagcata

ggagcgggcggaggtatctgaactaaagtgtggtgaccctgaagaagagctcaagaatgt

aactaacaatctgaaatcactggaggctgcttctgaaaagtattctgaaaaggag

>embl:BI817778 BI817778; G3-F20 Axolotl Lambda Zap Library Ambystoma mexicanum cDNA similar to Homo sapiens gb|AAG17014.1|AF186109_1 (2.0e-40), TPM4-ALK fusion oncoprotein type 2, mRNA sequence. 

ccggggtaccctaagccttctcggatccgagactcttcttcccgttgaggcccccccccc

gccccccagcagggaagatgtcgggtggcagttccatcgatgcggtgaagaagaagatcc

agagccttcagcaggtggcggacgaggccgaagagcgggccgagatcctgcagagggagg

tggacgccgagaggcagtgcagggagcgggccgaggcagacgtgggatcgctcaaccgcc

gcatccagctggtagaggaggagctggaccgtgcccaggagcgccttgccactgccctgc

tgaagttggaggaggcggagaaagctgcagacgagagtgaacgaggcatgaaggtcattg

aaaaccgagccaccaaggacgaggagaagatggagatccaggagatgcagttgaaagagg

ccaaacacatagcagaggaggccgaccgcaaa

>embl:AF186109 AF186109; Homo sapiens TPM4-ALK fusion oncoprotein type 2 (TPM4-ALK fusion) mRNA, partial cds. 

gccatggccggcctcaactccctggaggcggtgaaacgcaagatccaggccctgcagcag

caggcggacgaggcggaagaccgcgcgcagggcctgcagcgggagctggacggcgagcgc

gagcggcgcgagaaagctgaaggtgatgtggccgccctcaaccgacgcatccagctcgtt

gaggaggagttggacagggctcaggaacgactggccacggccctgcagaagctggaggag

gcagaaaaagctgcagatgagagtgagagaggaatgaaggtgatagaaaaccgggccatg

aaggatgaggagaagatggagattcaggagatgcagctcaaagaggccaagcacattgcg

gaagaggctgaccgcaaatacgaggaggtagctcgtaagctggtcatcctggagggtgag

ctggagagggcagaggagcgtgcggaggtgtctgaactaaaatgtggtgacctggaagaa

gaactcaagaatgttactaacaatctgaaatctctggaggctgcatctgaaaagtattct

gaaaaggaggacaaatatgaagaagaaattaaacttctgtctgacaaactgaaagaggct

gagacccgtgctgaatttgcagagagaacggttgcaaaactggaaaagacaattgatgac

ctggaagtgtaccgccggaagcaccaggagctgcaagccatgcagatggagctgca

>embl:AF186110 AF186110; Homo sapiens TPM4-ALK fusion oncoprotein type 1 (TPM4-ALK fusion) mRNA, partial cds. 

ctctcagccaggcggattgaaggatggaattccaacgaggctcccccgcctcgtcccacc

ttggctgaaggtgatgtggccgccctcaaccgacgcatccagctcgttgaggaggagttg

gacagggctcaggaacgactggccacggccctgcagaagctggaggaggcagaaaaagct

gcagatgagagtgagagaggaatgaaggtgatagaaaaccgggccatgaaggatgaggag

aagatggagattcaggagatgcagctcaaagaggccaagcacattgcggaagaggctgac

cgcaaatacgaggaggtagctcgtaagctggtcatcctggagggtgagctggagagggca

gaggagcgtgcggaggtgtctgaactaaaatgtggtgacctggaagaagaactcaagaat

gttactaacaatctgaaatctctggaggctgcatctgaaaagtattctgaaaaggaggac

aaatatgaagaagaaattaaacttctgtctgacaaactgaaagaggctgagacccgtgct

gaatttgcagagagaacggttgcaaaactggaaaagacaattgatgacctggaagtgtac

cgccggaagcaccaggagctgcaagccatgcagatggagctgcagagccctgagtacaag

ctgagcaagctccgcacctcgaccatcatgaccgactacaaccccaactactgctttgct

ggcaagacctcctccatcagtgacctgaaggaggtgccgcggaaaaacatcaccctcatt

cggggtctgggccatggcgcctttggggaggtgtatgaaggccaggtgtccggaatgccc

aacgacccaagccccctgcaagtggctgtgaagacgctgcctg

>embl:AF310722 AF310722; Homo sapiens tropomyosin 4-anaplastic lymphoma kinase fusion protein (TPM4-ALK) mRNA, partial cds. 

cgcgccatggccggcctcaactccctggaggcggtgaaacgcaagatccaggccctgcag

cagcaggcggacgaggcggaagaccgcgcgcagggcctgcagcgggagctggacggcgag

cgcgagcggcgcgagaaagctgaaggtgatgtggccgccctcaaccgacgcatccagctc

gttgaggaggagttggacagggctcaggaacgactggccacggccctgcagaagctggag

gaggcagaaaaagctgcagatgagagtgagagaggaatgaaggtgatagaaaaccgggcc

atgaaggatgaggagaagatggagattcaggagatgcagctcaaagaggccaagcacatt

gcggaagaggctgaccgcaaatacgaggaggtagctcgtaagctggtcatcctggagggt

gagctggagagggcagaggagcgtgcggaggtgtctgaactaaaatgtggtgacctggaa

gaagaactcaagaatgttactaacaatctgaaatctctggaggctgcatctgaaaagtat

tctgaaaaggaggacaaatatgaagaagaaattaaacttctgtctgacaaactgaaagag

gctgagacccgtgctgaatttgcagagagaacggttgcaaaactggaaaagacaattgat

gacctggaagtgtaccgccggaagcaccaggagctgcaagccatgcagatggagctgcag

agccctgagtacaagctgagcaagctccgcacctcgaccatcatgaccgactacaacccc

aactactgctttgctggcaagacctcctccatcagtgacctgaaggaggtgccgcggaaa

aacatcaccctcattcggggtctgggccatggcgcctttggggaggtgtatgaaggccag

gtgtccggaatgcccaacgacccaagccccctgcaagtggctgtgaagacgctgcctgaa

gtgtgc

>embl:AF362886 AF362886; Homo sapiens tropomyosin 4-anaplastic lymphoma kinase fusion protein major isoform mRNA, partial cds. 

ctggcagagtcccgttgccgagagatggatgagcagattagactgatggaccagaacctg

aagtgtctgagtgctgctgaagaaaagtactctcaaaaagaagataaatatgaggaagaa

atcaagattcttactgataaactcaaggaggcagagacccgtgctgaatttgcagagaga

acggttgcaaaactggaaaagacaattgatgacctggaagtgtaccgccggaagcaccag

gagctgcaagccatgcagatggagctgcagagccctgagtacaagctgagcaagctccgc

acctcgac

>embl:AF362887 AF362887; Homo sapiens tropomyosin 4-anaplastic lymphoma kinase fusion protein minor isoform mRNA, partial cds. 

cgagaagttgagggagaaaggcgggcccgggaacaggctgaggctgaggtggcctccttg

aaccgtaggatccagctggttgaagaagagctggaccgtgctcaggagcgtgcggaggtg

tctgaactaaaatgtggtgacctggaagaagaactcaagaatgttactaacaatctgaaa

tctctggaggctgcatctgaaaagtattctgaaaaggaggacaaatatgaagaagaaatt

aaacttctgtctgacaaactgaaagaggctgagacccgtgctgaatttgcagagagaacg

gttgcaaaactggaaaagacaattgatgacctggaagtgtacctccggaagcaccaagag

ctgcaagccatgcagatggagctgcagagccctgagtacaagctgagcaagctccgcacc

ctcgac

>embl:AF087679 AF087679; Sus scrofa tropomyosin 4 (TPM4) mRNA, complete cds. 

atggccggcctcaactccctggaggcggtgaaacgcaagatccaggccctgcagcagcag

gcggacgaggcagaggatcgcgcgcagggcctgcagcgggagctggacggcgagcgcgag

cggcgggagaaagccgaaggggatgtagcagctctcaatcggcgcatccaactcgttgag

gaggagttggacagggctcaggaacgactggccacagccctgcagaagcttgaggaggca

gaaaaggctgcagatgagagcgagagaggaatgaaggtgatagaaaaccgggccatgaaa

gatgaggagaagatggagattcaggagatgcagctcaaagaggccaagcacattgccgag

gaggccgaccgcaaatacgaggaggtagctcgtaagttggtcatcctggagggcgagctg

gagagggcagaggagcgtgccgaggtgtctgaactaaaatgtggtgacctggaagaagaa

ctcaagaatgtcaccaacaacctgaagtcgctagaggctgcatctgaaaagtattctgaa

aaggaggataaatatgaagaagagattaaacttctgtctgacaaactgaaagaggctgag

acccgtgctgaatttgcagagagaacagttgcaaaactggaaaagaccatcgatgacctg

gaagaaaaacttgcccaggccaaagaagagaacgtgggcttacatcagacactggatcag

acactaaacgaactaaactgtatataaccaaaacagaagagtctcgttccatcagaaact

ccagagctacgtgtttttctcttctcttgtaagaagtttcttttgttattgcctctttgc

tttgctggaaatg

