Projekt

jest fragmentem genu. Rola dwuosobowych zespoldw polega¢ bedzie na
wykorzystaniu bioinformatycznego narzedzia BLAST.

a)

Silesia™Silico

Czwarte ¢w. polega na sprawdzeniu, czy badana sekwencja

Wstep teoretyczny 1 dyskusja dotyczaca wykorzystania komputerow do ustalania funkcji

badanej sekwencji.

b)

d)

N —

(98]

Przed zajeciami prosz¢ zapoznac si¢ ze strona
http://bscs.org/pages/curriculumdevelopment/onco/default.htm
oraz

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

Proszg przejs¢ do ,,Bioinformatics Department”.

Prosze uzy¢ narzedzia BLASTN w celu sprawdzenia, czy badana sekwencja jest czg$cia
genu.

Odpowiedzi na pytania prowadzacego.

Prosz¢ uzy¢ narzedzia BLASTP w celu sprawdzenia, czy badana sekwencja jest cze$cia
genu.

Odpowiedzi na pytania prowadzacego. Ktéra ramka odczytu daje mozliwo$¢ okreslenia
czescia jakiego genu jest nasza badana sekwencja?

Cwiczenia z wykorzystaniem programu BLAST

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

Wymagane wiadomosci:

® Budowa bialka (struktury LILIILIV-rzedowe)
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