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IV114 Projekt z Bioinformatiky — zadani projektu

Cilem projektu je vytvofit program, ktery vyhleda s pomoci databaze UniProt proteiny s podobnymi
vlastnostmi jako maji ty, jez jsou zadany na vstupu. Soucdsti vystupu bude celkova statistika.

Vstup:

Vstupem bude seznam sekvenci proteinti z databaze PDB ve tvaru ID POS1 POS2 SEQ1 SEQ2,
kde:

e D je identifikaci proteinu,
e POSI resp. POS2 je pocatecni pozice prvni resp. druhé sekvence v proteinu,

e SEQI resp. SEQ2 je prvni resp. druha sekvence, kde jsou jednotlivé aminokyseliny
znazornény piisluSnymi pismeny (A — alanin, C — cystein, G — glycin, ...).

Vystup:

Vystupem programu bude seznam proteinti obsahujicich shodnou ¢1 podobnou (podle nastavenych
parametri) dvojici sekvenci jako protein na vstupu. Tyto budou vyhleddny v lokalnim souboru
databaze UniProt (ve formatu FASTA). Seznam bude ve tvaru ID POS1 POS2 SEQ1 SEQ?2, kde:

e ID je identifikaci proteinu,
e POSI resp. POS2 je pocatecni pozice prvni resp. druhé sekvence v nalezeném proteinu,

e SEQI resp. SEQ2 je prvni resp. druha sekvence, kde jsou jednotlivé aminokyseliny
znazornény prislusnymi pismeny (A — alanin, C — cystein, G — glycin, ...)

Dale bude k vystupu piipojena celkova statistika:
e Urceni, nakolik se liS$i vzdalenosti mezi sekvencemi,
e typické skore podobnosti,

e typicka vzdalenost mezi sekvencemi.

Prepinace:
Program bude mozné spustit s nasledujicimi volbami:
e -s PERCENT
Volitelné skore podobnosti sekvenci v procentech (0-100%). Implicitné je s = 100.
e -d REAL (d je z intervalu <0, 1>)

Vzdalenost, ve které se mohou vyskytovat zadané sekvence. Pro d=1 je vzdalenost urcena
pfimo vstupem, pro d=0.5 budou sekvence hledany ve vzdalenosti polovicni az
dvojnasobné, pro d=0 budou hledany v jakékoliv vzdalenosti. Implicitné je d = 1.

o -r

Sekvence se mohou v proteinu vyskytovat 1 v opacném potadi (SEQ2 SEQ1) nez jak jsou
zadany na vstupu. Implicitné je volba vypnuta.
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