Ukol €. 1: analyzujte nasledujici sekvenci:

MSSQFHGLAIGNGNSNYLQVLGLANITDTAYLTDWODSGGNWHAGFALPVPSDYPKGHEFFQLTTGVGNSN
YLOVLGAGEDGNPYLVSWODGSGKWHGGMPLPKPSGYSGGPLVTGIGNSNYLOQVIGARVESSPYLVAWQD
NGGNWHAGMPLPNPSGYAGGFQQLATGNGNDHEFLOVVGVGNDGNAYLVTWONAQGQOWSPGFALPKPSGYS
GTFTQLATGVGNGNFLOVLGIGTDGNAYLVAWQDNGGNWHPGFALPKPSGYNGTFAKLVTGIGNSNYLQV
FGIGSNGVAYLVSWODSGGNWHGGLTLPQPSGYNGSEFSQLAAGNGNSHYLQVVGTDAQGNVYLVSWQDSE
GKWHAGFELPRAS

predpoved funkce

predpoved struktury

predpoved vazebneho/nych mist/a

predikce fyzikalne-chemickych vlastnosti proteinu

ma sekvence proteinu nejaka sva specifika?



Ukol €. 2 :
Mam neznamy hypoteticky protein, ktery je kddovan nasledujici DNA sekvenci.

ATGTATCCGTTTTTCGATAACCCGAATTATACCAATACCTATGCCACCAATGAAGATTTTGTGTGTCC
GTATTTCCTGGATTATTATAACAACAGCCAGGATGATTATAAAAACTTCCGTGGCGAGAACTATGATT
TTGAAGATACCGAAGAAAATATTGAAAATCGCAATATTGAAGAAACCGAGTATGAAGGTCTGTTTCGT
GCATGGAATCCGTGGAATAATCTGGGTGGTAATATTACCAGCGGTCTGGGTGCAAGCAGCTGGGCAGC
AAATCGTATTGACCTGTTTGCACGTGGTCGTGGTGGTGAACTGATTCATAATTGGTTTGATAATGGCA
AATGGAACTATTGGGAAAACCTGGGTGGTATTCTGACCAGCAGCCCGAAAGCAGTTAGCTGGGGTTTT
AATCGTATTGATGTTGTTTGTCGTGGCACCGATAACGCAATGTATCATAAATGGTGGGATGGTAGCAG
CTGGTCAGGTTTTGAAAATCTGGGTGGCCAGCTGACCAGCGCACCGACCATTTGTAGCTGGGCACCGA
ATCGTCTGGATTGTTTTGCCCGTGGTACAGATAATCAGCTGCACCACAAATGGTGGGACGGTTCAAGT
TGGAGCCAGTGGGAAGCACTGGGTGGTAGCCTGACCTCAGGTCCGGGTGCAGTGAGCTGGGGTCCGAA
CCGCATTGATGTTTTTGCGCGTGGTCGTAATAACACCCTGATCCATAAATGGTGGAACGGCACCAGTT
GGTCACAGTGGGAAGATCTGGGAGGTTTTCTGACCTCAGCACCGTGTGCAAGCAGCCGTGGTCAGAAT
CGCATCGATGTGTTTGCACGCGGACGCAATAATCGTCTGATGTATAAATATTGGGATGGTAGTCGTTG
GAGCGATTGGACCTTTCTGCAGGGTTATCTGACCAGCGAACCGGTTAGCGTTAGCCGTAATAGCAGCA
GCATTAATGTGTTTGCAAAAGGTCCGCGTGAAAATGTGATTGAACGCATTTATAGCTAA

Prohledavani databaze NCBI pomoci BLASTu ukazuje na nejvyssi podobnosti s jinymi hypotetickymi
proteiny, sacharidy-vazajici proteiny Ci sialidasy. Phyre jako nejlepsi modely generuje s templaty:

Fucose-specific lectin from Aleuria Aurantia , PDB code: 1 OFZ (vlevo) a Nanl sialidase from

Clostridium perfringens, PDB code: 2VK7 (vpravo)

Rozhodnéte, zda se jednd o lektin ¢i enzym . Oba proteiny se lisi potem a lokalizaci vazebnych mist.
Analyzujte sekvenci pomoci nastroju, které uznate za vhodné. Identifikujte potencidlni vazebna mista
a zamérte se na potencialni konzervované aminokyseliny, které Vam mohou pomaoci.

Evoluc¢ni konzervované proteiny je nejlépe hledat v sérii proteind, pfi sekvenénim pfiloZeni pouze
dvou sekvenci se pravdépodobnost ndhodné shody umisténi aminokyselin zvySuje. Naznacena
predpovézend struktura naznacuje, Ze protein mize obsahovat repetice.



Ukol 3:

Identifikujte 4 arabinosyltransferasy z rlznych organismu (ale opravdu odlisnych). Ziskejte jejich

sekvence.
Predpovézte jejich fyzikdlné chemické vlastnosti

Vyrobte plot hydrofobicity pro kazdy protein a identifikujte potencidlni transmembranové useky v
sekvencich.

Provedte vicenasobné sekvencni priloZzeni a ukaZzte potencidlni homologni oblasti.

vygenerujte si sekvencnilogo svych sekvenci: http://weblogo.berkeley.edu/



Ukol 4:

Vyhledejte 20-30 sekvencnich homologl proteinu , hypothetical protein [Chromobacterium
violaceum] NCBI Reference Sequence: WP_011135296.1“ z databaze 20 - 30 proteinovych sekvenci

s alespor 30% homologii. Vyberte v celém rozsahu s rliznym zastoupenim organismu (pokud budou
ze stejného druhu, pak berte s odliSnou homologii). Podle pottreby zvétsete pocet vracenych sekvenci
(zvysit limit ze standardnich 100 na 500)

MuUZete si upravit jejich nazvy do prijatelnéjsi podoby pro snazsi praci.
Pfipojte vybranésekvence ve FASTA formatu
Provedte vicenasobné sekvencni pfiloZzeni pomoci CLUSTALW?2 (EBI)

Vytvorte dvé fylogenetické analyzy (v kroku 3 ClustaW2) - jednu za pomoci UPGMA metody, druhou
pouZitim Neighbor Joining method.

1) Popiste vysledny aligment a pfipojte grafické vystupy MSa a fylogenetické analyzy.

2) Zhodnotte, zda jsou stromy biologicky a taxonomicky validni (porovnejte se standardnimi
taxonomiemi na ,,NCBI Taxonomy Page”.

3) Maji oba stromy stejnou topologii? Maji oba stromy stejnou délku vétvi? Pokud ne, popiste
odliSnosti a feknéte proc si myslite, Ze se oba stromy odlisuji.

4) Jsou odlisnosti taxonomicky i biologicky relevantni?

5) Odhadnéte, zda stromy ukazuji na paralogni evoluci? Které spoje by mohly byt ortologni a které
paralogni?



