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Laboratorium 1

Wykonaj zadania i rozwiaz problemy zadane ponize;j.
1. Oszacuj wielko$¢ fragmentéow kodujacych biatka genomu eukariotycznego, jesli:

e genom posiada 20000 genéw kodujacych biatka
e Srednia dhugo$é biatka to 330 aminokwasow
2. Jaka jest minimalna liczba mutacji (substytucji) potrzebnych, aby zmieni¢ ponize;

wypisane aminokwasy na inne? Podaj dziki i zmutowany wariant dla trojki de-
oksyrybonukleorydéw kodujacych aminokwas.

e seryna — arginina

e tyrozyna — leucyna

e alanina — cysteina

3. Jaka jest sekwencja mRNA i jakie aminokwasy przyjmie oligopeptyd, jesli jego sek-
wencja w DNA jest kodowana przez: 5-TACTAGGGTCCCCTACCTAAGTCG-3’?

4. Jak zmieni sie sekwencja mRNA i oligopeptydu, jesli dojdzie do delecji guaniny na
siodmej pozycji w sekwencji z zadania powyzej?

5. Na stronie NCBI wyszukaj genom muszki owocowki (Drosophila melanogaster) i
odpowiedz na pytania ponizej:
(a) Ile chromosoméw ma Drosophila melanogaster?

(b) Czy genom jadrowy i mitochondrialny r6znia sie procentowym sktadem poszczegol-
nych nukleotydow?

(¢) Czy wszystkie chromosomy maja podobny rozmiar?
(d) W jakim formacie mozna pobra¢ genom ze strony?

(e) Przejdz to raportu z asemblacji i adnotacji (Genome Assembly and Annotation
report) i wybierz zlozenie o id: GCA_000001215.4. Podaj i krotko objasnij
statystyski zawarte w globalnym raporcie.

6. Korzystajac z bazy Ensembl sprawdz:

(a) Ktory chromosom cztowieka zawiera gen ubikwityny?

(b) Sprawdz dtugosé¢ genu insuliny, biatka receptorowego LDL oraz genu dystrofiny
u cztowieka, podaj numery referencyjne sekwencji.

(c) Jaka jest dlugosé sekwencji aminokwasowej dla tych biatek?


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ensembl.org/index.html
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(d) Jaki jest stosunek catkowitej dtugosci eksonow do dtugosei genu insuliny, biatka
receptorowego LDL oraz dystrofiny?

(e) Jaki jest stosunek catkowitej dtugosci intronéw do dtugosei genu insuliny, biatka
receptorowego LDL oraz dystrofiny?

7. Wejdz na strone BLAST i wykonaj aligment dla sekwencji zalaczonej na stronie
przedmiotu.

a) Podaj nazwe genu, do ktorego zostata dopasowana sekwencja.
b

)
)

(¢) Podaj organizmy jakie maja najbardziej podobne sekwencje.
)

(
(b) Jaka jest dtugosé tej sekwencji?

(d) W jakich formatach plikow mozna wyeksportowa¢ wyniki BLAST?

8. Na stronie Rosalind mozna znalezé rézne algorytmiczne problemy zwiazane z bioin-
formatyka. Rozwiaz kilka wybranych probleméw (wymagana rejestracja na stronie).


https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://rosalind.info/problems/tree-view/

