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Wstep teoretyczny. Przedstawienie najwazniejszych informacji zwigzanych z filogenetyka
molekularna.

Sequence alignment
Dyskusja. Jakie informacje przechowujg sekwencje kwaséw nukleinowych? Do czego mozna
je wykorzystac?
Prosze pobrac z publicznych baz danych sekwencje DNA cytochromu b dla: Sus scrofa, Bos
taurus, Pan troglodytes, Homo sapiens, Mus musculus, Rattus norvegicus, Rattus rattus, Mus
domesticus, Canis lupus familiaris, Felis silvestris catus, Bos indicus, Bos grunniens, Bos
javanicus, Drosophila mauritiana, Drosophila melanogaster, Ovis aries
Czy wszystkie sekwencje zostaty odnalezione w publicznych bazach danych?
Prosze zapisac¢ kazdy plik z sekwencjg FASTA w podanym formacie: x-y-z.fasta — gdzie:

a. X—nazwa rodzajowa organizmu

b. y-nazwa gatunkowa

c. z-—skrot genu (w naszym przypadku cytb)
W kazdym pliku FASTA prosze zmieni¢ nagtéwek pliku tak, aby znajdowata sie w nim nazwa
rodzajowa i gatunkowa organizmu (patrz ¢w. Podstawy Bioinformatyki).
Prosze wczytaé do programu Clustal pobrane sekwencje (patrz ¢w. Podstawy Bioinformatyki)
Prosze przyréwnac wszystkie sekwencje (patrz ¢w. Podstawy Bioinformatyki)
Prosze zinterpretowac wynik
Dyskusja. Dlaczego przyrownujemy sekwencje? Co mozna zrobic z wynikiem przyréwnania?

. Pytania i dalsza dyskusja

Wymagane wiadomosci:

Przypomnienie wiadomosci z przedmiotdéw ,,Podstawy Bioinformatyki”, ,,Genetyka” oraz
»Ewolucjonizm” dotyczacych filogenetyki molekularnej, sekwencji DNA, analizy sekwencji,
réznic pomiedzy organizmami, sekwencjami, itp.

Zapoznanie sie z dziatem genetyki: ,Filogenetyka Molekularna” (np. Podrecznik T.A. Brown’a
»Genomy”

Ogdlna znajomos¢ anatomii genomdw (np.: egzon, intron, promotor, sekwencje
powtarzajace sie, itp)



