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Pri1-Vyhledejte sekvenci lidského PNPLA3

Zapiste si pristupovy kod a nazev sekvence.

Zjistéte v jaké pozici je Stépen trombinem.
Jaka je v této pozici aminokyselina?

Zapiste jak by vypadala mutace pri zméné na prolin.

Ovérte, zda tato mutace zabrani Stépeni trombinem.




Pri1-Vyhledejte sekvenci lidského PNPLA3

Zapiste si pristupovy kod a nazev sekvence. Uniprot
Zjistéte v jaké pozici je Stépen trombinem. Peptide Cutter
Jaka je v této pozici aminokyselina? Range Extractor Protein

Zapiste jak by vypadala mutace pfi zméné na prolin. (pfr. ,X“CisloP)
Ovérte, zda tato mutace zabrani Stépeni trombinem.

Po zaméné znovu PeptideCutter



Pri1-Vyhledejte sekvenci lidského PNPLA3

Zapiste si pristupovy kod a nazev sekvence. Uniprot

QINST1:Patatin-like phospholipase domain-containing protein 3

Zjistéte v jaké pozici je Stépen trombinem. PeptideCutter
1X Vv pOZ|C| 447 . D00 007 900 O7 T 4
Thrombin 1 447
Jaka je v této pozici armmoRysenmnar —=eRange Extractor Protein

447: R(Arginin)
Zapiste jak by vypadala mutace pfi zméné na prolin. (pf. ,, X“CisloP)
R447P
Ovérte, zda tato mutace zabrani stépeni trombinem.
Po zaméné znovu PeptideCutter

ne



Pr2-Vyhledejte sekvenci proteinu SUPERMAN
z housenicku rolniho (A. thaliana)

Zapiste si pristupovy kdd, jakou ma funkci tento protein?

Kolik ma tento protein Lysinu (K)?
Jaka je 75 aminokyselina?

Podivejte se jestli obsahuje néjaké znamé domény

Zjistéte zda existuje neéjaky podobny protein u clovéka




Pr2-Vyhledejte sekvenci proteinu SUPERMAN
z housenicku rolniho (A. thaliana)

Zapiste si pristupovy kdd, jakou ma funkci tento protein? Uniprot/NCBI

Kolik ma tento protein LysinG (K)? Protein Stats(SMS)
Jaka je 75 aminokyselina? Range Extractor Protein (SMS)

Podivejte se jestli obsahuje néjaké znamé domény CD, SMART...

Zjistéte zda existuje néjaky podobny protein u Cloveéka BLAST(omezit na Cloveka)




Pr2-Vyhledejte sekvenci proteinu SUPERMAN
z housenicku rolniho (A. thaliana)

Zapiste si pristupovy kdd, jakou ma funkci tento protein? Uniprot/NCBI Q38895/NP _188954.1
(AAC49116), reguldtor transkripce (kveteni)

Knlik mA tentn nrotein Ivcini1 (KY? Pratein Statc/SNMS)
K 8 3.92

JARaA JT 70 dllllTITURYDCIHIIId: NAlIET LALIALLUI TTULCIHIT \(91VIo) AL FLnn)

Podivejte se jestli obsahuie néjaké znamé domény CD,SMART...

Zinc finger-like H
#-C2HZ_& superfa

Zjistéte zda existuje néjalk Cloveka BLAST(omezit na Cloveka)

Napr:

L FRCOUILTEL. AINC NNGer Proweiin 2L 1 BSOTONm Al [FOmo Sdapielis]

[] zinc finger protein 521 isoform 1 [Homo sapiens]




Pr3-Stahnéte si sekvence k tomuto
orikladu

Identifikujte k jakému proteinu patri tento lidsky peptid (1.sekvence).

Urcete, o jakou cast z tohoto proteinu se jedna.

Zjistéte, ktera ze sekvenci je vice podobna té lidskeé.

Zjistéte, zda by tyto sekvence bylo mozné rozlisit isoelektrickou fokusaci (zalozeno na Pi).

Zjistéte, zda by Slo tyto sekvence rozlisSit po Stépeni trypsinem.




Pr3-Stahnéte si sekvence k tomuto
orikladu

Identifikujte k jakému proteinu patri tento peptid. BLASTp

Urcete, o jakou cast z tohoto proteinu se jedna. Multalin

Zjistéte, ktera ze sekvenci je vice podobna té lidské. Laling

Zjistéte, zda by tyto sekvence bylo mozné rozlisit isoelektrickou fokusaci (zalozeno na Pi).
Porovnat Pi (SMS)

Zjistéte, zda by Slo tyto sekvence rozlisit po Stépeni trypsinem.
Porovnat vystup z Peptide Cutter



Pr3-Stahnéte si sekvence k tomuto
prikladu

Identifikujte k jakému proteinu patri tento peptid. BLASTp

Urcete, o jakou cast z tohoto proteinu se jedna. Multalin
Zjistéte, ktera ze sekvenci je vice podobna té lidské. Laling

Zjistéte, zda by tyto sekvence bylo mozné rozlisit isoelektrickou fokusaci (zalozeno na Pi).
Porovnat Pi (SMS)

Zjistéte, zda by Slo tyto sekvence rozlisit po Stépeni trypsinem.

_ _ _ Porovnat vystup z Peptide Cutter
Protein Isoelectric Point results
Results for 130 residue sequence "homo" starl

pH 9.10 Max Total Query E .., )
>>EMBC (130 za) cenre  eenre | enver | valie en ceession
Hater 3 100 110 120 130
patatit i " n + + + I P 0795012
u w_o7esor, 71.5: Iesults for 130 residue sequence "mouse” stai_ 5, SKFLRQGLCKCLPANYHOL ISGKIGISL TRYSDGENYLYS
[] PRED hor pH 8 51 SKFLROGLCKCLPANYHOLISGKIGISLTRYSDGENYLYS  (p 014198843 1
— Consenst - : ‘o SKFLROGLCKCLPANYHOLISGKIGISLTRYSDGENVLYS ~
EMBOSS A\LHCVGVLSGI 230 240 250 260

H [ | g s ) ] H . -
NP_079501, Results for 130 residue sequence "pig” starting ... ... omssse e $tépeno:13x. 14x a 16x
hor EMBOSs pH 10.33 \LHCAVFLSGT P ey
Consensy 10 20 30 40 50 G() ®*eeesessescesecoscrstccscosessssrsesnns



Pr4-Stahneéte si sekvenci k tomuto
orikladu

Zjistéte, zda neni sekvence kontaminovana néjakym plasmidem.

Je-li kontaminovana , ocistéte” tuto sekvenci.
Kolik obsahuje Cista sekvence Adeninu?

Prelozte Cistou sekvenci a zjistéte, ktery Cteci ramec kdduje smysluplny protein.

O jaky protein se jedna?




Pr4-Stahneéte si sekvenci k tomuto
orikladu

Zjistéte, zda neni sekvence kontaminovana néjakym plasmidem. VecScreen

Je-li kontaminovana ,oCistéte” tuto sekvenci. Range extractor DNA
Kolik obsahuje Cista sekvence Adenint? DNAStat

Prelozte Cistou sekvenci a zjistéte, ktery Cteci ramec koduje smysluplny protein. ORFfinder

O jaky protein se jedna? BLASTp




Pr4-Stahneéte si sekvenci k tomuto
prikladu

Zjistéte, zda neni sekvence kontaminovan: ]

Distribution of Vector Matches on the Query Sequence

Je-li kontaminovana , oCistéte” tuto sekver wmatcnto vector: M strong I voderate Tl weak

Segment of suspect origin:

Kolik obsa . 50 >7 57
Prelozte Cistou sekvenci a zjistete, Ktery ctecl ramec Kotiuje smysiupiny protein. UKFTIRder

ORFs found: 2 Genetic code: 1 Start codon: 'ATG' only

o 7 o . V4 . 1:1.220(220bp) = | Find: IR =N =1 3 cols v X [ f¥Tracks & 7 v
O Jaky proteln Se Jed na? BLASTp o G e 4 [s@ \sa‘ |79|Q :aa 98 ®|:aeﬂ 1 1 14 I 78 ﬁ,s; I \wa‘ -\Laaks sz

» » ) > ORF1 > » > >
L |10 2@ |38 |42 5@ |62 [7a |sa JEL] 108 |ue 120 130 140 |150 |10 i7a ] |is@ 200 [EL]

Ready = # Tracks shown: 2/17

i Add six-frame translation track

ORF2 (67 aa) Displav ORF as___ Mark Mark subset... Marked- 0 Download marked set | as [ Protein FASTA V
+2 @ No significant similarity found. For reasons why,click here
\ \ |
1 10 20 30 40 50 60 70 73
[ 1 1 ' [ ] ] ' 1 ] | ' 1 | I | I ] ] [ I I ] ] ! 1 | 1 1 | 1
Query seq. OMNLYIMGKKTUFSIPEKNRPLKGRINLYLSRELKEPPOGADFLSRSLDDALKLTEQPELANKYDONYWIYVGGSS
_2 NADP+ bindina site § § § k TYYY

Specific hits
Superfanilies DHFR superfamily

[[] RecName: Full=Dihydrofolate reductase 147 147 100% 6e-46 99% P003742




Pr5-Stahneéte si sekvenci k tomuto
orikladu

Z jakého organismu tato sekvence pravdépodobné pochazi?

Jaké fragmenty vzniknou po stépeni enzmy Kpnl a Sacl ?
Zkontrolujte zda sekvence obsahuje komplementarni sekvenci k navrzenému R primeru.

Zkontrolujte zda tato sekvence neni v oblasti vlasenek.

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.




Pr5-Stahneéte si sekvenci k tomuto
orikladu

Z jakého organismu tato sekvence pravdépodobné pochazi? BLASTn

Jaké fragmenty vzniknou po stépeni enzmy Kpnl a Sacl ? Restriction Digest

Zkontrolujte zda sekvence obsahuje komplementarni sekvenci k navrzenému R primeru Multalin/reverse
complement

Zkontrolujte zda tato sekvence neni v oblasti vlasenek mFold

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer Primer3




Pr5-Stahneéte si sekvenci k tomuto

prikladu

Rostlina-trava?

Z jakého organismu tato sekvence pravdépodobné pochazi? BLASTn

Jaké fragmenty vzniknou po stépeni enzmy Kpnl a Sacl ?

>408 bp linear fragment from linear parent Untitled, base 313 to base 720 (Sacl gagct|c - sequence end).
R e St | CCATTCGTGGATCCCAAGGGAGGGACCCTTGCAATGGAACATGATCGGAAGCAAACCTTC
TGGCAACTTTGTTTATAACTGTGCTGTCATGGGGTGCTGATTTGTGTGCCACCCACCTAT
CAAACATACTGTCGACAAGAAAGATTTGTGATATTGGTTTCTCAAATGGCATAAAGCACT
1 GATTCTGCCTGATGGGTAATCTCTGCCTTTTTITTITCCTTTGGACATTTCAGATTTTACTC

Zkontrolujte zda sekvence obsahuje komplementarni seKVENCi GArerreaaTAGAGTAGICACTTICT ATGTATTCGTTAACAGTTACCCT I TGO TITCTOTT

complement

100 110 1z0 130

TTCCTCGCATTTGATTTGCAGTTGGGGATTTGTACCTTTGGTCCATATACTCTGTTGAAA
TGAGAGTTTCCTGAGATGGATGCATCTAGGTGACGAACTGTAATTGAT

140 150 160 170 180 130

-TCCCCTTETTGCTCTACTCEATAATCACTTATATCCEECT

TATEC: ACTAGTAAGARACTATARTARARRCCATARCACATGEACAACE [

cree & >273 bp linear fragment from linear parent Untitled, base 40 to base 312 (Kpnl ggtac|c - Sacl gagct|c).

Zkontrolujte zda tato sel ;

250 260 270

i’ r CTGGAGGGTGATAGAGAACATGTCAGAGGGACTCAATGGTGCAAGTGGTGCTCCTCCCCT
TGTTGCTGTAGTCGATAATGAGTTATATGCGGCTCAATATGCAGGAAAACTAGTAAGAAA
GTATAATAAAAACGATAACACATGGACAACACTGGGGGAGTTACCAGAGCGGCCAGAAGC

GCE GrIC

GCTCITEET Y
TGAGARCCA [ ;

TGTITAATGGTTGGGGTATTGCATTCCGAGGATGTGGAGAGCGGCTCTTGGTGATCGGTGG

Navrhnéte k tomuto prii -

230 300 310
.-GCTGECTGETGEEATGATIGAGCT T

’ l" GET C
CONSEensus ......s

330

TCTCTCTTCCCCCTCAGTCGCATCCCACCTGCCTCCTGGGGTCTGCTGCGGCCGCCAATC
CCGTCCCATCCCGTCGCATCCAACCTCCCTGCTCGCCTCGCCCGATTCCTCCCTCCGTTC
CGCCGCCTCCCTGATCTCCTCGGCGTGCCAAGGTTCCTTCCCGGGGCCCTGGCCETGGECT

GEIE
280

ACCAAGAGTGCTGGGTGGTGGGATGATTGAGCT

>39 bp linear fragment from linear parent Untitled, base 1 to base 39 (sequence start - Kpnl ggtac|c).
ACTGACCTGCGGGGAAGAGTATGATTTAGATAAGGGTAC

[ R R R R R R E R R R R R R R R R R R R R R R E R E R R R R R R R R R R R

0 350 360 370 380 390
v + * + + + |
.CTTGCARTGGARCATGATCGGARGCARACCTTCTGGCARCTTTGTTTATAR

ATCGGARGCARRCCTTCTGG

l Pick left primer, or use left primer below" [] Pick hybridization probe (internal oligo), or use oligo below“ Pick right primer, or use right primer bel

.-l-.-l-'l-'l-'l'l-'l.tl.-..-.HTCEEHHEEHHHEETTETEE'&G'l-'l'ltl.-.....-.l.

“locagaaggtttgcttoogat ]

l Pick Primers H Download Settings ” Reset Form l

460 470 180 430 500 510 520

TTGEITICT TGGCATARAGCACTGATTCTGCCTGATEEGTARTCTCIGE!




