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1 Przewidywanie struktury RNA z pojedyn-
czej sekwencji

1. Wejdz na strong generatora losowych sekwencji i zachowaj sobie gdzies
swoj unikalny wynik

2. Wejdz na strone ViennaRNA Web Services

3. Wybierz RNAfold Server by przewidzie¢ strukture drugorzedowag RNA
4. Wykonaj podobny eksperyment korzystajac z narzedzia [Pknot

5. Poréwnaj wyniki z obu narzedzi (raport!)

6. Mozesz wréci¢ na strone ViennaRNA Web Services, wybra¢ RNAinverse
Server, wklei¢ swoje wynikowe struktury oraz wylosowana na poczat-
ku sekwencje. Narzedzie to pokaze potencjalnie lepsza sekwencje, ktora
zachowa taka sama strukture

7. Polecam zapoznaé si¢ z raportem i rankingiem (z 2013 roku) réznych
metod przewidywania struktury 2D RNA na stronie CompaRNA

2 Przewidywanie struktury RNA z alignmen-
tu wielu sekwencji

1. Wejdz na strone Rfam

[\]

. W polu edycyjnym obok sekcji JUMP TO wpisz otrzymany identyfikator
rodziny RNA


http://jsfiddle.net/BdchF/
http://rna.tbi.univie.ac.at
http://rtips.dna.bio.keio.ac.jp/ipknot/
http://rna.tbi.univie.ac.at
http://iimcb.genesilico.pl/comparna/methods/
http://rfam.xfam.org

3.

4.

10.

11.

Z menu po lewej, wybierz Alignment, a nastepnie dla Alignment format
wybierz wartos¢ FASTA (gapped)

Ze Sciagnietego pliku wybierz co najwyzej 100 pierwszych sekwencji
np.:

$ cat RF00001.afa.txt | awk '
/~>/ 4
if (previous) {
print previous
count += 1
if (count == 100) {
exit
}
previous = ""
}
}
{
previous = previous "\n" $0
}' > RF00001.afa.filtered.txt

. Wejdz na strone ViennaRNA Web Services

Wybierz RNAalifold Server by przewidzie¢ konsensusowa strukture
dla alignmentu z Rfam

A teraz wré¢ na strone Rfam, zmienn Alignment format na FASTA
(UNgapped)

Sciagnij plik i wybierz z niego co najwyzej 16 pierwszych sekwencji.
Wejdz na strone LocARNA

Zle¢ zadanie jednoczesnego przewidywania struktury 2D oraz align-
mentu sekwencji

Poréwnaj wyniki z obu narzedzi (raport!)


http://rna.tbi.univie.ac.at
http://rna.informatik.uni-freiburg.de/LocARNA/Input.jsp
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