Типы задач

Всего есть 10 типов задач, каждый тип реализован в нескольких вариантах

Задача 4а

Белок из ….. и  его ближайший гомолог из ……  относятся к одному семейству, содержат один функциональный домен и,  возможно, являются ортологами.

НО,  паттерн, известный как распознающий ……, не распознает белок из ….. 

Какие аминокислотные замены тому причиной?

Задача 4б

У человека есть белок -  ……По последовательности этого белка и его наилучших гомологов из ……….. был создан простой паттерн длиной 22 позиции, хорошо распознающий данные белки. Мотив, опознаваемый паттерном, раскрашен на выравнивании.

Воспроизведите результаты.

Задача 4в  

На основе аминокислотных последовательностей 10 белков - …………………………… были созданы 2 паттерна  - один длиной 9 позиций, а другой – 8. Оба хорошо    

хорошо распознают данные белки и их ортологов. Мотивы, опознаваемые паттернами, раскрашены на выравнивании.

Воспроизведите результаты.

Задача 4г  

На выравнивании 10  белков - …………. раскрашены 2 самых консервативных фрагмента  - один длиной 9 позиций, а другой – 8. Построены паттерны. Оба хорошо распознают данные белки и их ортологов, но не совпадают с опубликованным паттерном для этого семейства.

Воспроизведите результаты.

Задача 7а,б

Одна группа бактериальных белков описана в SWISS-Prot  как …...

Другая – как …….  Есть гипотеза, что аминокислотные последовательности этих групп различаются по нескольким  диагностическим позициям. 

Проверьте гипотезу.

      Подсказки:  

                     а)    при экспорте последовательностей не берите фрагменты;

                     б)    следите за тем, чтобы последовательности разных групп не были перемешаны.

Задача 8а,б

Даны 2 аминокислотные последовательности ….  и ……..

Постройте график зависимости веса наилучшего локального выравнивания от …….

Задача 9а,б,в

Даны 2 аминокислотные последовательности …..I  и …...

Постройте график зависимости длины наилучшего локального выравнивания от …..

Задача № 10а,б. 

Открыт новый доселе неизвестный белок и назван Winnie-the-pooh. Исследуйте его  аминокислотную последовательность, используя известные Вам инструменты и базы данных.

_____________________________еще задачи______________________________

1. Покажите, что в остатки в интервале Х------Y человеческого белка …..  остатки, консервативные у всех эукариот, контактируют с лигандом. Предоставьте выравнивание трехмерное изображение.

2. Сравнить аминокислотные последовательности лиганд-связывающего (название лиганда …..) центра человеческого белка …. и его ортолога из архей ……. Привести парное выравнивание, где цветом будут отмечены консервативные остатки лиганд-связывающего центра.

3. Постройте MSA белка ….. человека с 5 ортологами (выбрать с наибольшей гомологией) из архей. На выравнивании раскрасьте разным цветом домены ( Подсказка: MS WORD позволяет выделять блоки текста с помощью клавиш ALT-SHIFT-CTRL + мышь) общие для человеческого белка и его ортологов из архей. Отметьте на 3D структуре белка …. Эти домены.

4. Покажите, что остатки  человеческого белка ……, образующие контакты с лигандом,  консервативны у всех ортологов (по названию) белка ……  в археях. Предоставьте выравнивание ортологов и трехмерное изображение контактирующих остатков.

5. Сравните доменную структуру белка Х с доменной структурой гомологичных  белков из «…..» Получите выравнивание первых 20 хитов и раскрасьте домены разным   цветом. ( Подсказка: MS WORD позволяет выделять блоки текста с помощью клавиш ALT-SHIFT-CTRL + мышь). Предоставьте доменную структуру исходного белка из банка PFAM  

