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PODSTAWY BIOINFORMATYKI
LISTA ZADAN 4

PODSTAWY BIOLOGICZNE

1. Ktore z ponizszych aminokwaséw sg pirymidynami?
a. adeninaitymina
b. cytozynaitymina
C. cysteinaiguanina
d. cytozynaiguanina

2. Jakim skrotem oznacza sie puryny i pirymidyny w skomputeryzowanym zapisie DNA?

3. Ponizej znajdujg sie 4 oligomery, wszystkie zapisane w kierunku od 5’ do 3'. Ktore z nich sg
wzajemnie komplementarne?

1. TTAGGC 2.CGGATT 3. AATCCG 4. CCGAAT

Odpowiedzi:
a. 1i2
b. 2i3
c. 1i3
d 2i4

4. Ktore z ponizszych stwierdzen dotyczgcych kodu genetycznego jest prawidtowa?
a. W standardowym kodzie genetycznym jest 1 kodon dla cysteiny i 1 kodon dla tryptofanu
b. W standardowym kodzie genetycznym seryna oraz arginina majg po 6 kodonéw
c. Obie odpowiedzi sg prawidtowe.

DOPASOWANIE SEKWENCJI

1. Na podstawie macierzy substytucji aminokwaséw BLOSUMG62 oblicz score ponizszego
przyréwnania. Przyjmij, ze gap opening = -10, a gap extension = -1.

2. W bazie UniProt odnajdz sekwencje biatka FOXP2 dla Homo sapiens, Bos taurus oraz Rattus
norvegicus. Sekwencje przyrownaj w programie Clustal Omega. Jaki jest procent
identycznosci sekwencji pomiedzy

a. Homo sapiens a Bos taurus?
b. Rattus norvegicus a Bos taurus?
c. Rattus norvegicus a Homo sapiens?

W ktérym przypadku procent identycznosci jest najwyzszy?

3. Przyrbwnano sekwencje aminokwasowe za pomocg macierzy kropkowych. Co mozesz
wywnioskowac z podanych ponizej wizualizacji? Podpisz kazdy rysunek i uzasadnij odpowiedz.
Jesli stwierdzisz mutacje przyrownaj sekwencje (jedna pod drugg) i wskaz (np. zaznacz
kolorem) zmutowane fragmenty.
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4. Rozwazmy dwie sekwencje DNA: TAGCAT i TGACAT. Za pomocg programowania
dynamicznego wyznaczono dla obu sekwencji dopasowanie globalne. Ustalono nastepujacy
system punktacji: dopasowanie=1, niedopasowanie=0, kara za przerwe o jednostkowe;j
dtugosci =0,1 pkt. Rozpisz mozliwe sposoby dopasowania sekwencji i odpowiedz na ponizsze

pytania.
a. Czyw optymalnym dopasowaniu nie ma przerw?

b. Jaka jest punktowa ocena optymalnego dopasowania?
c. Czyistnieje kilka alternatywnych, optymalnych dopasowan? Jak wiele ich jest?

5. Pozyskanie sekwencji homologicznych, program BLAST

oo

Znajdz w bazie nukleotydowej NCBI sekwencje o numerze AH012175.2
W menu po prawej stronie znajdz i nacisnij ,Run BLAST”

c. Woybierz opcje ,More dissimilar sequences” oraz zwieksz “Max target sequences” do

10,000.
d. Sekwencje jakich gatunkéw znalaztes?

e. Sprobuj samodzielnie zinterpretowa¢ wynik dziatania programu BLAST. Zwré¢ uwage na
wartosci: score i e-value. Zastanow sie w jaki sposéb mogg one pomdéc Ci wybraé

odpowiednie sekwencje do stworzenia drzewa filogenetycznego.

f. Zaznacz 5 sekwencji homologicznych (okienka po lewej stronie rekordu), np. po jednej dla
gatunku, wliczajgc sekwencje stanowigcg zapytanie. Nastepnie skorzystaj z menu
.Download” > FASTA (complete sequence). Sekwencje zostang zapisane na dysku.
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() Descriptions

Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:5

i1 Alignments [ Download ~ GenBank Graphics Distance tree of results

#| Ursus spelaeus mitochondrial D-loop. partial sequence

Ursus spelaeus mitochondrial D-loop. partial sequence

Ursus spelaeus isolate TAB2 mitochondrial D-loop. partial sequence

Ursus spelaeus isolate Gigny18 mitochondrial D-loop. partial sequence

Ursus spelaeus isolate SC92413 mitochondrial D-loop. partial sequence

Ursus spelaeus mitochondrial D-loop. partial sequence

Ursus spelaeus complete mitochondrial genome. isolate SP1334

Ursus spelaeus complete mitochondrial genome. isolate SP2133

Ursus spelaeus complete mitochondrial genome. isolate SP1850

Ursus spelaeus complete mitochondrial genome. isolate SP1845

Ursus spelaeus complete mitochondrial genome. isolate SP1626

Ursus spelaeus complete mitochondrial genome. isolate SP233

6. Przyrownanie sekwenciji, program BioEdit

a.
b.

Za pomoca opcji ,File > Open” otwérz pozyskany plik

Description

Wykonaj przyréwnanie (Accessory Application -> ClustalW Multiple alignment). Uzyj

domys$inych parametréw.

Skro¢ sekwencije tak, aby byly rownej dtugosci (mozesz wykorzystac¢ zaktadke Edit),

pamietaj, aby uczyni¢ sekwencje edytowalnymi (Mode: Edit)

Zmien nazwy sekwencji tak aby na poczatku, kazdej z nich znajdowata sie tylko nazwa
gatunkowa i numer sekwencji. Réwnoczesnie zadbaj o to by nazwa nie zawierata spaciji.

Zapisz przyrownane sekwencje w formacie fasta (,Save As...”)

7. Stworzenie drzewa filogenetycznego, program Simple Phylogeny

a.

b
c.
d

Zataduj plik z przyrownanymi sekwencjami poprzez ,Wybierz plik”
Utworz drzewo za pomocg metody UPGMA
Utworz drzewo za pomocg metody NJ

Zinterpretuj utworzone drzewa i poréwnaj je.

POMOCNE LINKI:

http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html

http://www.ebi.ac.uk/Tools/phylogeny/simple phylogeny/
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