FoOrarbete bioinformatik

Infor ditt besok pa Vetenskapens Hus behover du forbereda dig genom att gora tva uppgifter.
En bioinformatik uppgift och en quiz pa mentimeter.

1. Sekvensjamforelser: Identifiera konservativa strackor

a. Markera all text i rutan nedanfor:
>4

MFVFLVLLPLVSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHS

>3

MFVFLVLLPLVSSQCVNLITRTQSYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHSTQD

>2

MFVFLVLLPLVSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHS

>1

MFVFLVLLPLVSSQCVNLRTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHS

b. GAatill lanken https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

c. lrutan step 1 Klistra in dina sekvenser enligt:

STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste a set of

PROTEIN

sequences in any supported format:
MFVFLVLLPLVSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHS
=3
MFVFLVLLPLVSSQCVNLITRTQSYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHSTQD
=]

MFVFLVLLPLYSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHS

=1
‘MFVFLVLLPLVSSOCVNLRTRTQLF‘PAYTNSFTRGWYPDKVFRSSVLHS

Or, upload a file: | Valj fil | Ingen fil har valts

d. Klicka pa "submit”:

STEP 3 - Submit your job

[ Be notified by email (Tick this box if you wa
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https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

e. Efter ett tag syns fdéljande resultat:

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment

MAVFLVLLPLVSSQCVHLTTRTOLPPAY TS FTRGVYYPDEVFRSSVLHS - - -
MAVFLVLLPLVSSQCVHLTTRTOLPPAY THSFTREGVY YPDEVFRSSVLHS - - -
MPVELVLLPLVSSQCVHLRT RTOLPPAY THSF TREVYYPDEVFRSSVLHS- - -
MPVELVLLPLVSSQCVHLITRTO- - - SYTHSFTRGVYYPDEVFRSSVLHSTOD
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Titta pa nedersta raden, en * betyder att aminosyran i den positionen ar
identiskt i alla fyra sekvenserna. Den ar allts& konservativt bevarad.

Dar det saknas en * sa har det skett forandringar:

1) |den forsta positionen som saknar en * ser vi att tva sekvenser har T
medan de andra har R och .

2) | den andra positionen ser vi att sekvens 3 har tre aminosyror deleterade
medan de 6vriga tre har LPP som aminosyror.

De sekvenser som du har jamfort tillhor ett protein som heter Spike, som vi
kommer att arbeta med under besoket pa Vetenskapens Hus. Utifran ditt
resultat ovan, kan du namna en stracka pa minst fyra aminosyror som ar
konserverat i proteinet? (Vi besvarar den fragan nar du besoker oss)

2. Lasramar och kodoner

a. En DNA-strang kan Oversattas pa tre olika satt:

1 1:a lasramen:

bAT|(“ (JAIAT (3|GAT|AF (J|GTALAC(“

s D R M D T V D

GGATCTGATCGAATGGATACGGTAGCC (JGA‘T CT

2 2:a ldsramen
GATCTGATCGAATGGATACGGTAGCC GATkTG%chAAhGGbTAkGGhAthc
D L T E W I R STOP
3 3:e lasramen
ATCTGATCGAATGGATACGGTAGCC ATCFGAFCGFATFGAFACFGT%GAtC
I STOP

Du kan vélja forsta, andra eller tredje position for att hitta en lasram fér ditt
protein.

Om du matar in en okand sekvens i ett translationsprogram (6versatter DNA till
protein) s& kommer programmet att Gversatta till alla tre lasramarna eftersom det
inte vet vilket protein som ar det ratta.
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b. Att beskriva sekvensskillnader korrekt

En sekvens jamfors alltid mot en referenssekvens. | vart fall (SARS-CoV2) sa

ar referenssekvensen den ursprungliga sekvensen, den sekvens som forst
isolerades i Wuhan-omradet.

Anta att vi jamfor tva sekvenser mot varandra som ar 11 respektive 12

aminosyror langa.

Den nedre sekvensen &r var referenssekvens:

1 MFCVNLITRTQ- 11
a. MFCVNLRTRTQL 12

*hkkkkk kkkk

| position 7 sa har proteinet muterat fran R till I. Da skriver vi det som R7I.

| position 10 sa har en aminosyra forsvunnit, deleterats. D& skriver vi det som

L12del.

c. | quizlanken finns det nagra uppgifter med att forsta vilka punktmutationer

som har skett pa DNA-niva. Nedanstaende tabell kan da vara till nytta

T
TTT Phe F
T TTC PheF
TTA Leul
TTG Leul
CTT Leul
c cTC Lleul
CTA Leu L
cCTG Leu L
ATT lle |
A ATC el
ATA el
ATG Met M
eTT ValV
GTC Val vV
G eTA ValV
eT@e VaV
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Gor ett test pa https://www.menti.com/p2xgw3bkjy och testa dina kunskaper.

CysC
CysC

TrpW
Arg R
Arg R
Arg R
Arg R
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Ser S
Ser S
Arg R
Arg R
Gly G
Gly G
Gly G
G GlyG
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https://www.menti.com/p2xgw3bkjy

