Projekt

nukleotydowych i aminokwasowych w poszukiwaniu réznic mi¢dzy nimi. Rola
dwuosobowych zespolow polega¢ bedzie na przyréwnywaniu sekwencji

Silesia™Silico

Kolejnym zleceniem dla firmy Silesia™Silico jest pordwnanie sekwencji

(sequence alignment).

a)

b)

d)

[a—

Przed zajeciami prosz¢ zapoznac sig ze strong
http://bscs.org/pages/curriculumdevelopment/onco/default.htm

Prosze zalogowac si¢ na swoje konto i otworzy¢ wyzej wspomniang strong. Prosze przejs$¢

do ,,Sequencing Department”, a nastgpnie do ,,Sequencing protocols”.

W katalogu cw3 na dysku H:\ w zwyktym pliku tekstowym zapisa¢ odpowiedzi na ponizsze

pytania:

- Jak sa reprezentowane poszczegolne pary zasad?

« Jak r6znia si¢ heterozygoty od homozygot?

-+ Jak oznaczone sa niezidentyfikowane pary zasad? Podejmij probe identyfikacji tych
zasad. Wyniki zapisz. Czy i jak mozna pozby¢ sig¢ liter ,,N’?

Przejdz do: ,,Sequencing Department” i potem do ,,OncoX Project” - przejrzyj wszystkie 11

sekwencji. Zapisz swoja sekwencje w pliku zgodnie ze wskazoéwkami prowadzacego.

DYSKUSJA.

Proszeg przejs¢ do ,,Bioinformatics Department”.
Prosze porownaé sekwencje DNA i aminokwasoéw zgodnie ze wskazaniami prowadzacego.
Réznice prosze zapisa¢ do pliku. Prosze pamigta¢ o cichych mutacjach, heterozygotach, itd.

DYSKUSJA
Przegladowe osowienie réznic migdzy badanymi sekwencjami DNA i aminokwasow.
Pytania.

Porownywanie badanych sekwencji przy uzyciu programu ClustalX

DYSKUSJA
Czy programowe porownywanie sekwencji ma przewage nad recznym?

Wymagane wiadomosci:

Przeplyw informacji genetycznej od sekwencji DNA do sekwencji aminokwasowej
Kod genetyczny

Nazwy aminokwas6w (symbole jednoliterowe)

Wiasciwos$ci chemiczne aminokwasow (hydrofobowos¢, kwasowosé, itd.)


http://bscs.org/pages/curriculumdevelopment/onco/default.htm

