PROJEKTY

A) Korzystajac z poznanych na ¢w. 1 wyktadach baz danych:
1. Kroétko opisz budowg i funkcje biatka podanego w punkcie B
2. U ilu gatunk6w mozna byto dane biatko odnalez¢?
3. Poréwnaj sekwencje DNA u tych gatunkow (bez drzewa filogenetycznego).
B) Sekwencje — kazda dla innego zespotu (4 zespoty na grupg)
1. cyp21
.pS3
.atpl
. tcra
. hoc
. hox
.nd2
. atp4
9. ndl (reduktaza NADH)
10. atp5Sb
11. ptk
12. cat (katalaza)
13. sdha (dehydrogenaza bursztynianowa)
14. pdhb (dehydrogenaza pirogronianowa)
15. pdc (dekarboksylaza pirogronianowa)
16. gcg (glukagon)
UWAGA: Biorac do analiz sekwencje r6znych gatunkéw nalezy uwzgledni¢ ich podobienstwo
funkcjonalne, badz jego brak. Mozna tez porowna¢ sekwencje o podobnych nazwach 1
zadecydowac, czy jest to to samo biatko. W prezentacji nalezy zaznaczy¢ z jakich baz danych sig
korzystato. Nie nalezy zapomnie¢ o podawaniu numerow dostgpu 1 wszelkich informacji
utatwiajacych odnalezienie badanej sekwencji i1 informacji z nig zwiazanych. Maksymalna ilos$¢
porownywanych sekwencji to 20. W prezentacji nalezy okresli¢: czy sekwencje sa podobne, czy sa
rejony podobne, itd. - nalezy poda¢ ogolna charakterystyke podobienstwa.
Projekty beda losowane na ¢w. 19.04.10.
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