STUDIJNI MATERIALY ,
Studijni materidly pfedmétu C2130 Uvod do chemoinformatiky a bioinformatiky,
prednaska Predikce genu, Sequence-evolution-function: Computational Approaches in

BIOINFORMATIKA V PRAXI — CVICENI 3

Comparative Genomics.

PRODUKCE BIOINFORMATICKYCH DAT

Automatické sekvencovani produkuje obrovské mnozstvi biologickych dat (dlouhé sekvence

DNA az celé genomy).
Produkce ,,syrovych® biologickych dat, nutné identifikace a anotace genil a proteint.

»Alignment™ na urovni proteinti je pro urCeni funkce genli uzitecnéjSi nez ,,alignment*

na urovni DNA.

Urceni cteciho ramce, preklad DNA = protein, identifikace genu a jeho funkce = zékladni

ukony v bioinformatice i molekularni biologii.

GENETICKY KOD
The table shows the 64 codons and the amino acid for each. The direction of the mRNA is 5" to 3.

2nd base

u

UUU (Phe/F) Phenylalanine
UUC (Phe/F) Phenylalanine

UUA (Leu/L) Leucine
UUG (Leu/L) Leucine
CUU (Leuw/L) Leucine
CUC (Leu/L) Leucine

CUA (Leu/L) Leucine
CUG (Leu/L) Leucine

C

UCU (Ser/S) Serine
UCC (Ser/S) Serine

UCA (Ser/S) Serine
UCG (Ser/S) Serine
CCU (Pro/P) Proline
CCC (Pro/P) Proline

CCA (Pro/P) Proline
CCG (Pro/P) Praline

A

UAU (Tyr/Y) Tyrosine
UAC (Tyr/Y) Tyrosine
UAA QOchre (Stap)
UAG Amber (Stop)
CAU (His/H) Histidine
CAC (His/H) Histidine
CAA (GIn/Q) Glutamine
CAG (GIn/Q) Glutamine

1st
base | AUU (llefl) Isoleucine ACU (ThrT) Threonine AAU (AsniN) Asparagine
AUC (llefl) Isoleucine ACC (Thr'T) Threonine AAC (Asn/N) Asparagine
A
AUA (llefl) Isoleucine ACA (ThrT) Threonine AAA (Lys/K) Lysine
AUG (Met/M) Methionine, Start ! ACG (The/T) Threonine AAG (Lys/K) Lysine
GUU (Val'v) Valine GCU (AlafA) Alanine | GAU (Asp/D) Aspartic acid
GUC (Val’'V) Valine GCC (AlafA) Alanine | GAC (Asp/D) Aspartic acid
G
GUA (Val'V) Valine GCA (AlafA) Alanine | GAA (GIWE) Glutamic acid
GUG (Val/V) Valine GCG (Ala/A) Alanine | GAG (GIW/E) Glutamic acid
UKOL 1
Prelozte nasledujici DNA sekvenci do aminokyselinové sekvence
ramcu:
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IDENTIFIKACE GENU, PROTEINU A JEJICH FUNKCE

G

UGU (Cys/C) Cysteine
UGC (Cys/C) Cysteine
UGA Opal (Stop)
UGG (Trp/W) Tryptophan
CGU (Arg/R) Arginine
CGC (Arg/R) Arginine
CGA (Arg/R) Arginine
CGG (Arg/R) Arginine
AGU (Ser/S) Serine
AGC (Ser/S) Serine

AGA (Arg/R) Arginine
AGG (Arg/R) Arginine
GGU (Gly/G) Glycine
GGC (Gly/G) Glycine
GGA (Gly/G) Glycine
GGG (Gly/G) Glycine

s vyuzitim tFi cCtecich



UKOL 2

Ptelozte nésledujici DNA sekvenci do aminokyselinové sekvence s vyuzitim Sesti Ctecich
ramcii:

72NN?

PREDIKCE GENU A PROTEINU U PROKARYOT

Prokaryotické geny jsou nepferuSované Useky DNA mezi startovnim kodonem a stop
kodonem. Nejcastéji je genem nejdelsi ORF (open reading frame) odpovidajici danému tGseku
DNA. Nejspolehlivéjsim ovéfenim, zda ORF skute¢né koduje protein, je jeho podobnost k jiz
diive popsanému proteinu (,,alignment*).

UKOL 3

Ptelozte néasledujici DNA sekvence neznamého organismu do sekvenci aminokyselin pomoci
programu Translate — server ExPassy (http://www.expasy.ch/tools/dna.html). Urcete, které
geny/proteiny mohou byt témito sekvencemi kodovany (aplikace BLAST -
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

Sekvence 1

727200

Sekvence 2

727200

UKOL 4

Charakterizujte ~ ¢ast genomu nezndmého organismu. Pielozte DNA  sekvenci
do aminokyselinové sekvence pomoci programu ORF Finder
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html). Urcete, které geny/proteiny mohou byt touto
sekvenci kodovany.
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PREDIKCNI PROGRAMY

Jak predikovat geny, které nemaji sekvencni homology? Predikéni programy vyuzivaji ab
initio metody — predikce na zéklad¢ statistickych parametrit DNA sekvence.

UKOL 5

Charakterizujte ~ ¢ast  genomu  pomoci  predikéniho  programu  GeneMark
(http://exon.gatech.edu/GeneMark). Urcete moznou funkci predikovanych genti/proteinil
pomoci aplikace BLAST.
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