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Nukleotidova bioinformatika |

Cile:

Student bude schopen vyhledat a stahnout nukleotidové sekvence
vybranych genu a ziskat relevantni informace o téchto genech. Student
bude schopen analyzovat zakladni vlastnosti vybranych nukleotidovych
sekvenci.

Hledani nukleotidové sekvence

GeneBank (NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore)

Tato nukleotidovd databdze je soucasti amerického serveru NCBI. Spolu s evropskou EMBL a
japonskou DDBJ predstavuje, jakozto primarni databdaze, hlavni zdroj vSech nukleotidovych sekvenci.
Kazda jednotlivd sekvence je obsazena v tzv. flatfile zdpisu, ktery kromé vlastni sekvence obsahuje
pristupové Cislo (accession number), organismus, kodujici oblast (CDS), rozdéleni do exond, pozici
v chromozomu, odkazy na relevantni literaturu atd. Vlastni sekvence je dostupna ve fasta formatu,
hned v Gvodu po nakliknuti ,,FASTA” obsahu. Dale umoznuje grafické znazornéni sekvence (Graphic),
kde je vidét rovnou rozdéleni do exon(, kddujici isek sekvence. V odkazu vpravo Ize zapnout ,Highlight
sequence features”, coz umozni nahled na vybrané ¢asti sekvence. Aktivni (hnédé zabarvenou) cast
sekvence lze potom stahnout pfes odkaz FASTA v pravém dolnim rohu.

Gene (NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore)

Databdaze Gene predstavuje sekundarni nukleotidovou databazi, ktera obsahuje celou fadu pridanych
informaci ke kazdému zpracovavanému genu. Obsahuje seznam (pro rychly presun je mozné pouZzit
rychlé odkazy vpravo) dostupnych informaci s moznosti prokliknuti do zdrojovych databdzi napft.
lokalizace v chromozomu do databaze Mapviewer, odkazy na referenéni sekvence proteinl i
nukleotidll do databazi Uniprot, ¢i GeneBank. Obsahuje data ze studii expresi vybraného genu
v rlznych tkanich, bibliografické odkazy, variace sekvenc¢ni atd.

Dale existuje celd fada specializovanych databazi, kde Ize ziskat potrebné informace o genech,
predevsim v souvislosti s néjakymi patologiemi, s vétsi, ¢i mensi mirou prehlednosti. Jako priklad
mizZeme uvést Ensembl, Atlas genetiky (chromozomi) v onkologii ¢i hematologii, Genecards,
zamérené na onkologii, obsahujici také naptiklad komeréni zdroje protilatek pro studované proteiny.
Tyto databdze vétsinou slouzi pro konkrétni potfeby a vyhledavani relevantnich informaci dle zaméreni
pracovisté.
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Databaze SNP (jedno-nukleotidovych polymorfismi)-veskeré polymorfismy, mutace nebo ,odlisnosti”
identifikované v sekvencich jsou zahrnuty v pfisluSnych databdazich. NCBI portal obsahuje nékolik
nastroji k jejich prohledavani. Veskeré varianty jsou shromazdovany v databazi pod pfistupovym
kédem ,,rs...(Cislo)...”

dbSNP (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp)

Variation Viewer (https://www.nchi.nlm.nih.gov/variation/view/)

Analyza nukleotidovych sekvenci

V ramci portalu SMS Suite je mozné provadét rizné Upravy nuklotidovych sekvenci podobné jako u
proteinovych sekvenci. Sekvence lze vkladat jednotlivé nebo ve vétsim poctu ve formatu fasta.

Portal zahrnuje napfiklad:

Filter DNA-program umoziujici zbavit se vsech , kontaminujicich prvk( v sekvencich-¢isla mezery
neznamé znaky apod.

Range Extractor DNA-umoznuje ziskat poZzadovanu ¢dast sekvence Ciselné zadanou “od..do”.
DNA Stats-program zpracovavajici cetnost jednotlivych bazi ¢i dinukleotidd (sousedicich dvou bazi).

Reverse complement-program, ktery prepiSe druhy komplementarni fetézec prislusné sekvence (tedy
komplementarni v orientaci 5°- 3" tedy reversni k plvodni sekvenci).

PF. mame-li sekvenci 5'-AAGTCCAT-3" pak reverzné komplementarni sekvence je: 5'-ATGGACTT-3’
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