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Verze 1

Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste piistupovy kéd a funkci tohoto proteinu.

Kolik valinti obsahuje proteinova sekvence?

Jak dlouhy je nejdel$i peptid po $tépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych referenénich proteind je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste jeji mutaci na prolin.

Stahnéte si sekvenci NM_001757.3

Co tento gen kéduje?

Obsahuje piislu$na sekvence cilové misto pro zadany primer R1?
V jakém exonu leZi cilova sekvence tohoto primeru?

Bylo by mo#né poufit tento primer pfi PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kod (lidsky) a funkci tohoto proteinu.

Kolik valint obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelsi peptid po stépeni trypsinem?
Kolik lidskych podobnych proteinu je v databazich k nalezeni?

ldentifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.



Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kod (lidsky) a funkci tohoto proteinu.
Kolik valinGl obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po stépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych proteinu je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kod (lidsky) a funkci tohoto proteinu.

Uniprot:
[0 Pi11487 FGF3_HUMAN ﬁ Fibroblast growth factor 3 FGF3 INTZ2 Homo sapiens (Human)
- regulace vyvoje embrya, proliferace, diferenciace...
Nebo
N CB' / Protei n: [ fibroblast growth factor 3 precursor [Homo sapiens]

2. 239 aa protein
Accession: NP_005233.1 Gl 4885233



Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy koéd a funkci tohoto proteinu.

Kolik valini obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po stépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych proteinu je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.




Najdéte lidskou sekvenci

FGF3

Kolik valini obsahuje proteinova sekvence?

SIS

Format Conversion
-Combine FASTA

-EMBL to FASTA

-EMBL Feature Extractor
-EMBL Trans Extractor
-Filter DMNA

-Filter Protein
-GenBank to FASTA
-GenBank Feature Extractor
-GenBank Trans Extracior
-0ne to Thres

-Range Extractor DMNA
-Range Extracior Protein
-Reverse Complement
-5plit Codons

-Split FASTA
-Three to One

L -Window Fyxtractnr CkA

Sequence Manipulation Suite:

Protein Stats
Protein Stats returns the number of occurrences of each residue in the sequence

Paste the raw sequence or one or more FASTA sequences into the text area beld

MGLIWLLLLSLLEPGWEARGPGARLRRDAGGRGEGVYEHLGGAPRRRKLYCATKYHLOLHE
SGRVHGSLENSAY SILEITAVEVGIVAIRGLFSGRYLAMNKRGRLYASEHYSAECEFVER
IHELGYNTYRASRLYRTVSSTPGARROPSAERI WY VIVNGKGRFERGEKTRRTOKSSLELFE
BVLDHREDHEMVRQLOSGLPRPPGEGVOPRRRROKOSPINLEPSHVOASRLGSOL E.ILSP.H]

Submit || Clear || Reset |
*This page requires JavaScript. See browser compatibility.

*Y'ou can mirror this page or use it off-line.

544




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy koéd a funkci tohoto proteinu.

Kolik valinGl obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po Stépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych proteinu je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Position of cleavage site Name of cleaving enzyme(s) Resulting peptide sequence (see explanations) Peptide length [aa] Peptide mass [Da]

Jak dlouhy je nejdelSi peptid po Stépeni trypsinem? 2 Topen rE—— w2

26 Trypsin 12 2 287.362
27 Trypsin E 1 174203
32 Trypsin DAGER 5 A474.474
pl r‘ E}{F}ASY 44 Trypsin GEVYEHLGGADR 12 1212.330
Lah =% Bioinformat o 46 Trypsin RR 2 330390
4 Trypsin K 1 146.189
53 Trypsin LYCATE 6 697.847
63 Trypsin YHLOLEPSCR 0 1207.357
- 89 T i i’ 26 2718100
Peptldeclmer o T:zz:: ;:::EEHSAYSILEITBVEVGI‘IAIR - i
. ~ . i 101 Trypsin YLEMNE 6 738.900
PeptideCutter [references / documentation] predicts potential cleavag 102 Trypsin 2 1 174203
104 Trypsin GR 2 231.255
. - - - - 120 T i ! 16 1933.079
Enter a UniProtKB (Swiss-Prot or TrTEMBL) protein identifier, ID (e.g. A b _— S > o
MGLIWLLLLSLLEPGWEARGPGARLRRDAGGRGEVYEHLGGAPRRRKLYC 135 Trypsin - 3 450538
ATKYHLOLHE 144 Trypsin TVSSTPGAR 9 874.949
SERVNGSLENSAYSILEITAVEVGIVAIRGLFSARY LAMNERGRLYASEH 145 Trypsin : ! 174.203
151 Trypsin QDSLER 6 686.723
YSRECEFVER 160 Trypsin LWYVEVNGE 9 1065.237
IHELGYNTYASRLYRTVSSTEGARRQPSAERLWYVSVHGKGRPRRGFKTER 164 Trypsin i, 4 484,559
RTIQKSSLELE 165 Trypsin R 1 174.203
RVLDHRDHEMVEQLOSGLPREEFGHEVOPRRRRQKQS FDNLERSHVOASEL 168 Trypsin cFx 3 350.418
GSQLELSLH 170 Trypsin TR 2 275308
171 Trypsin r 1 174.203
174 Trypsin ToK 3 375.425
- - - - 181 Trypsin SSLFLIR 7 818.971
Please indicate the way you would like the cleavage sites 186 Trypsin S 5 638.724
192 Trypsin DHEMVR 6 785873
- - 204 T i OLOSGLPRPEGE 12 1277.489
M Map of cleavage sites. Please select the number of amino : S Tovpain j— . ot o
the cleavage of th Table of sites, sorted alphabetically by enzyme and chemic o Toeein = ; s

. . N . ypsin .
Table of sites, sorted sequentially by amino acid number 29 Trypsin gseonLERSHGASR 15 1664.752

239 end of sequence LGSOLEASAH 10 1012.087

Please, salect
O all available enzymes and chemicals

® only the following selection of enzymes and chemicals




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kad (lidsky) a funkci tohoto proteinu.
Kolik valinG obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po stépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych protein( je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kad (lidsky) a funkci tohoto proteinu.
Kolik valinG obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po stépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych protein( je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Kolik lidskych podobnych protein( je v databazich k nalezeni?

Protein Protain vl [ seorcn |

GanPepts st

fibroblast growth factor 3 precursor [Homo sapiens]
NGB Refersncs Sequence: WP_005230.1
orhcal Pk FASTA  Gunahics

BLAST * » blastp sulte

Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

1 il S0 75 1aa 125 5o 1 Zan
blastn blastp blastx thlastn thlastx | Query seq, in binding £i i
: : recaptor interachion site | | (NN .
Specific hits y
Enter Query Sequence superfani liez FGF superfamily
Enter accession number(s}), gi{s), or FASTA sequence{s) &
MELIWLLLLELLEFGH PR GPGRR LR DA GCR GGV EHLGCRAPRRREL Y CATH Y HL] Distribution of the fog] 54 Blast Hits on 54 subject sequences &
EERVHGSLENEAY SILEITAVEVE IVAIRGLFSCRY LAMNERGRELYRSEHYSAECERT Mouse over to 358 The TlIZ, ehick to show alignments
IHELGYNIYASRLYRIVSSTPGARROP SAER LW Y VSVHGKGRPERGFETIRRET K SSLI _
LVLOHEDHEMVEOLOSGLERD PO GV PRRRROEQS P INLEPSHVOASRLESQLERS] Color key for alignment scores
W =40 Wa0-50 W 50-80 W s0-200 B ==200
2 AL L L 1 40 80 120 160 200
Job Title
Enter a descriptive fitle for your BLAST search igh
DAIign two or more sequences &
Choose Search Set
- 13e + | Reference proteins (refseq_protein) V| )
Changs reglon shown Ism - -
— al |[Homo sapiens (taxid:9608) | L] Exclude .+
Aabon e soqerca Enter organism commaon name, binomial, or tax id. Only 20 fop taxa will be shown. &
e s de L Models XMEEP) [l Uncultured/environmental sample sequences

[ —
[ S— al

pr——— - |

Aol loss af chiomosome 11q13 allrs FGF3
- 3 uman be Oncal sp. 701

Enter an Entrez querny to limit search &

| YoulllT) Create custom database




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Protein |Protein v| || ‘
Advanced Help

GenPept « Sendio: ~ T e vy .
fibroblast growth factor 3 precursor [Homo sapiens] —

Customize view =
NCBI Reference Sequence: NP_005238.1
Identical Proteins FASTA Graphics

Analyze this =]

Goto (¥

LOCUS HP_005238 239 aa linear PRI 09-MAY-2013
DEFINITION fibroblast growth facter 3 precursor [Homo saplens].
ACCESSION  MP_005238
VERSION NP_005238.1
DESOURCE ~ REFSEQ: accessicn MM 005247.2
HEYWORDS ~ RefSeq.
SOURCE Homo sapiens (human)
ORGANISM Homo sapiens
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Eutelecstomi;
Marmaliz: Eutheria; Euarchontoglires: Primates: Heplorrhini:
Catarrhini; Hominidae:; Homo.
REFERENCE 1 (residues 1 to 239)
RUTHCRS Jung M and Park SH.
TITLE Genetically confirmed thanatophoric dysplasia with fibroblast

mvnrrh Famran vasamres 3 mioeaeian

Run BLAST @—r
Identify Conserved Domains

Highlight Sequence Features

Find in this Sequence

Show in Genome Data Viewer

Articles about the FGF3 gene =
Genetically confirmed thanatophoric dysplasia
with fibroblast growth factc [Exp Mol Pathol. 2017]

Allelic loss at chromosome 11q13 alters FGF3
gene expression in a human br [Oncol Rep. 2014]

blastp | blastz thlastn thlaste |

Kolik lidskych podobnych protein( je v databazich k nalezeni?

BLAST " » blastp sulte

Enter Query Sequence

Enter i gife), or FASTA & Clear

MELIWLLLLELLEPGWPARGPCARLRRDAGCREGVYEHLGCAPRRRELYCATKYHLOLHP
SERVHGELENSAYSILEITAVEVCIVAIRCLFSCRYLAMNERCRLYASEHYSAECEFVER
IHELGYNTTASRLYRIVSSTPGARROPSAERLNY KTRRTQKSSLELE

Query @
From ]
) —

RVL MVRQLOSGL QPRRRRQEQSPONLEPSHVQRSRLGSQLEASRH
Or, upload file | Prochazet.. | &
Job Title

Enter a descriptive fitle for your BLAST search

DAlign two or more sequences

Choose Search Set

+[R proteins (refseq_protein) e

Oraant
] [Homa sapiens (taxio-9608) | O Exciude

Enter arganism comman name, binomial, or tax id. Only 20 top ta<a will be shown. &
Exclude CIModels Py (I i sample
Optional
ELTEETE [ | YoulT Create custom database
Optional

Enter an Entrez query fo limit search




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kad (lidsky) a funkci tohoto proteinu.
Kolik valinG obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po stépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych proteinu je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiSte mutaci na prolin.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste mutaci na prolin.

Range Extractor Protein results

S M S Sequence Manipulation Suite: >results for 239 residue sequence "Untitled" starting "MGLIWLLLLS"
Range Extractor Protein A

’;ﬂ”':_m E:s{iriem Range Extractor Protein accepts a protein sequence along with a set of positions or Alani

"EMEL to FASTA obtain subsequences using position information. anin

-EMEL Feature Extractor

:E'ELDTJ;"E Exaractor Paste a raw sequence or one or more FASTA sequences into the text area below_ Ir

-Fitter Protein MGLIWLLLLSLLEPGWPARGPGARLRRDAGERGGVYEHLGGAPRREELYCATKYHLOLHE

'gE" E"“E F:JSTEH chor EGRVHNGSLENSAYSILEITAVEVGIVAIRGLF SGRYLAMNERGRLYASEHYSAECEFVER

CBenBank Trans Extracinr IHELGYNTYASRLYRTVSSTPGARROPSAERLNYVSVNGKGRERRGFKTRRTOKSSLELE

-0ne to Thres BEVLDHRDHEMVROLOSGLPRPPGEGYVOPRERROKOSPONLEPSHVOASRLGSQLEASAH

-Range Extractor DNA

-Range Extracior Protein 9 ASO P

-Reverse Complement

-gp:il EET Enter the residue positions or ranges to be extracted. Use "." to represent a range, :

e to Dre be included in the ranges. For example, to obtain the last three residues of a sequer

-Window Extractor DNA be used.

-Window Extractor Protein a0

Seqguence Analysis |

-Codon Plat i

Codon Usage Submit || Clear | | Reset |

L e T




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Zapiste pristupovy kod (lidsky) a funkci tohoto proteinu.

Kolik valinG obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdelSi peptid po Stépeni trypsinem?
Kolik lidskych podobnych protein( je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiSte mutaci na prolin.

Vysledek:

FGF3: P11487 (NP_005238.1), Fibroblast growth factor 3-regulace vyvoje embrya
Obsahuje 13 valing.

NejdelSi peptid po stépeni trypsinem bude mit 26 aminokyselin.

V databadzi (referencnich sekvenci) je 54 podobnych protein0.

80. Aminokyselina je alanin, mutace na prolin bude zapsana A80P.




Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Vysledek:

FGF3: P11487 (NP_005238.1), Fibrpblas growth factor 3-regulace vyvoje embrya
Obsahuje 13 valinu.

Nejdelsi peptid po Stépeni trypsinem bude mit 26 aminokyselin.

V databazi (referencnich sekvenci) je 54 podobnych protein.

80. Aminokyselina je alanin, mutace na prolin bude zapsana A8OP.

P11487 (FGF3_HUMAN) /NP 005238.1

Fibroblast growth factor 3
-regulace vyvoje embrya...

V' 13
Trypsin VNGSLENSAYSILEITAVEVGIVAIR 26
A —— e T e TS Range Extractor Protein results
FGF Famil . - .
supertantiy >results for 239 residue sequence "Untitled” starting "MGLIWLLLLS"
Distrbution of the top 54 Blast Hits on 54 subject sequences & A
Mouse over to see the fitle, click to show alignments
Color key for alignment scores
W <40 W40-50 W50-80 Ws0-200 W==200 A8 0 P
1 40 80 120 160 200


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/NP_005238.1

/kouskova pisemka

2 ulohy, kazda 5 bodu

Verze 1

Najdéte lidskou sekvenci FGF3

Stahnéte si sekvenci NM_001757.3

Zapiste piistupovy kéd a funkci tohoto proteinu.
Kolik valinti obsahuje proteinova sekvence?
Jak dlouhy je nejdel$i peptid po $tépeni trypsinem?

Kolik lidskych podobnych referenénich proteind je v databazich k nalezeni?

Identifikujte 80 aminokyselinu a zapiste jeji mutaci na prolin.

Co tento gen kéduje?

Obsahuje piislu$na sekvence cilové misto pro zadany primer R1?
V jakém exonu leZi cilova sekvence tohoto primeru?

Bylo by mo#né poufit tento primer pfi PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.

e




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen koduje?

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1?

.y vr . >R1
V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?  ccrereaceercarcaTae
Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.



Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen kdduje?

& NCBI Resources %] How To &)

Nucleotide [Nucleotide V| [NM_001757.9 | search
Advanced

GenBank - Send to: -

Homo sapiens carbonyl reductase 1 (CBR1), transcript variant 1, mRNA

MCBI Reference Sequence: MM _001757.3
EASTA  Graphics




Stahnéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen koduje?

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1? >R1

S I ) GCTCTGACGCTCATGATGC
V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?

Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

>R1
GCTCTGACGCTCATGATGC

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1?

Multalin:

261 270 il 290 30 I a0 330 340 50 360 Iro a0 190

| + .‘- * * * ¥ ¥ * + * * + 1
HA_D01757.3 CGACCTGTGCCGGETGTTCTCGBEGGGACGTRETLHE TCACLHGLGEGEEGACH T GACHLBRLBECCAGGEGECCGETACAGLAGE TECAGLLGEAGLGLC TEABCCCGLGETTCCACCAGC THGACATCGACGAT
[ GCTCT-GACGL-==TCATGATGL

Consensus

Format Conversion
~Gombine FASTA

-EMEL to FASTA

-EMEL Faature Extractor
-EMEL Trans Sxractor
~Filtar DNA

~Filtar Protein

~GenBank to FASTA
-GenBank Featurs Extractor
-GenBank Trans Extractor
-Onz to Three

-Ranpe Extiactor DNA
-Range Extiactor Protein

L Y |--|--l--l--!ntoE[:Tl:ninucm:litd:ﬂTEFh‘Ec‘oooctoitc O

Sequence Manipulation Suite:

Reverse Complement
Reverse Complement converts a DNA sequence into its reverse, complement, or r
it contains an ORF on the reverse strand

Paste the raw sequence or one or more FASTA sequences into the text area belov
GCICTGACGCTCATGATGC

-Revarse G

-Spiit Codons

“ahit FASTA Submit || Clear || Reset
-Thiee to One

-Window Extractor DNA
-Window Extractor Protein
Sequence Analysis

= [reverse-complement v

Reverse Complement results

=Untitled reverse complement
GCATCATGAGCGTCAGAGC

HH_ 0017573
R

HH_001757.3

I I
CGRTGAARACARATTTCTTTGGTACCCGAGATGTGTGCACAGART TACTCCCTCTAATARAACCCCARGGGAGAGTGGTGARCGTATCTAGCATCATGAGCGT CAGAGCCCT TARRRGCTGCAGCCCAGA
GCATCATGAGCG TCAGAGL

Frrtrterearsassssrsarensterrtarettarensansranssnnraresrrsnransnrnrorsensesnnsenrnsresreres ILATCATGAGCGTCAGAGE s uussrvrrnrennnnnnes

651 GG 670 [B1] B0 iy o a0 730 740 750 760 770 780

I I
BLTGCRAGCAGARGT TCOGCAGTGAGACCATCAC TGAGGAGHAGC TRRTGLEECTCATGAACARGT TTRTGEAGGATACANAGARGEGAGTGCACCAGARGGAGGLE TRRCCCAGCAGCECATACGLGGTG

—>Ano.




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1?

>R1

. GCTCTGACGCTCATGATGC
NCBI: Graphic

Graphics = Send 1o =

Homo sapiens carbonyl reductase 1 (CBR1), transcript variant 1, mRNA

NCBI Reference Sequence: NM_001757.3
GenBank FASTA

l |50 1100 150 |200

Link To This View | Feedback

250 200 350 400 450 500 550 B00 B50 (700 760 800 860 A0d 380 1K 1,050 1,00 1,180 1,200 1,250 I‘Su
1
) =2 NM_D01757.3 « | Find: L= 1=J[oY; [oW 1= | Search Results 2] s« T G¥ Trads ' 7 -
I E) |10 158 200 zsa |80 [z58 400 258 B 558 \SJ LEa  pesa 13l

| Features || Components |I + Sequence “ Tracks

Label = From To

GCTCTGACGCTCATGATGC B11 829

»
HP_Pa17481
corb_red PTCR-like )
HADF binding site L. [HEM ¥ = = i
acetyiation ] phosphorylation | substrate binding 5..

phasphoryiation | Bhutothione binding [ active Jrm——
axon
O
TS Markers
CER1 1964
F ‘EI] ‘|EIEI ‘\ECI |2ﬂﬂ |2§D ‘IIID |3§ﬂ |ﬂ[|EI |ﬂ§ﬂ ‘EEI:I |EECI iS00 BE0 ‘?m 780 Bs00 880 A00 980 K ||‘ESB |\‘|m (1,80 ‘LEDE |I,2§EI

)22 NM_001757.3 = | Find:
| =5

o Tooks » = | Tracks

|g30 s+

S 6 6 A G A G T 6 6 T 6 T C A G A 6 C C C T T A A A A G CT 6 CAGCCCAGA pokAsigal_sequence I %Ano

C C C T C T CAC C A € A G T C T C 6 6 6 A A T T T T C 6 A C 6 T C 6 6 6 T c T [L200 250 1321 *
®

" ¥ Tracks shown: 6/11




Stahnéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen koduje?

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1? >R1

. 1 vs , ) GCTCTGACGCTCATGATGC
V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?

Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?

NCBI: Graphic >R1
B U S S P O O W5 W Sy W O g S GCTCTGACGCTCATGATGC

n 50 oo o a0 |

;

.

9 & NM_0017573 - | Find: ~ [y [cq =] R Tools » T [ Tracks & 7 -
|5 |10 158 |za0 |25 (e ) |309 =) |sea 558 |50 |6s0 [7e0 7580 o) 850 208 950 K |Lese 1109 L1589 [L290 1258 1321

franes x

>
WP pa17461

Corb.red PTCR-like.  H3
0P binding site L. HEF i = o = u
acetyition ] phosphorylation | substrate binding 5.

H—a
prospharyiation | Gutothaane binding [ active | i ' nodifizd |
Glutothicne binding

S - ve tretim exonu

ETS Markers [ X
CERLISE4
RIITSSE:
Goe:15517¢ I S —
fHatsse I SHoC-52102
lisc feature Featuzes W o x
gt |
lpoly® site Features 3 x
|
regulatory Features W u
polAsignolsequanca [l
El 190 15 00 250 300 350 JECC) 450 500 55 599 650 [7e0 759 29 959 908 950 1K ) 1159 (1200 hese 1921

NM_001757.3: 1..1.3K (1.3Kbp)

¥ Tracks shown: 6/11




Stahnéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen koduje?

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1? >R1

S I ) GCTCTGACGCTCATGATGC
V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?

Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

OligoCalc: >R1
Olige Ca‘. Oligonucleotide. Proper‘fis Calculator GC T C T GAC GC T CAT GAT GC

Mucleotide base codes

GCT CIG RCG CTC RTG ATG C

Reverss C I it Strand(5' to 3 is:
‘GC& TCR TGR GCG TCR GRG C

5' medification (if any) 3" modification {if any) Salact molecule
[ ~]| v| [ssDNA |

[ stjurmer
mh Salt (Na')

l:l Measured Absorbance at 280 nanometers.

Physical Constants Melting Temperature (Tu) Calculations
Length: 53.2|C (Basic)

1 ml of & soffn with an Absorbance of | 1|t 280 nm ] BT > An 0.
is 5.265| microMolar 2 and contains m icrog X 54.69 LElBeaEstie o bort

Molecular Weight 5779.8} GC content | 58[%

LTSI

5: 1 M MaCl at 2

Rink 33.404] caliFKemo) deltsH 151.7| Keslimol
deitsG[  25.3|Koalimal deltaS 391.3] calf{*K*mal)

(Minimum base pairs required for single primer self-dimerization)

(Minimum base pairs required for a hairpin) [Mﬂf-m‘]

Citation: Kibbe VWA "OigoCale: an online oligonuclectide properties calculator'. (2007)




Stahnéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen koduje?

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1? >R1

S I ) GCTCTGACGCTCATGATGC
V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?

Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer (pro detekci genu).




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.

>R1

. GCTCTGACGCTCATGATGC
Primer3:

Napfriklad:
>F
CAAGGTTGCTGATCCCACAC




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Co tento gen koduje?

Obsahuje prislusna sekvence cilové misto pro zadany primer R1? >R1

o o , GCTCTGACGCTCATGATGC
V jakém exonu lezi cilova sekvence tohoto primeru?
Bylo by mozné pouzit tento primer pri PCR s Ta 60°C?

Navrhnéte k tomuto primeru vhodny F primer.

Vysledek:
Tento gen je karbonyl reduktasa 1 (CBR1).

Cilové misto sekvence obsahuje.

Lezi ve tretim exonu.

Pri 60°C by Sel poufzit.

Vhodny F primer by mohl byt napfiklad : F:CAAGGTTGCTGATCCCACAC




Stahneéte si sekvenci NM 001757.3

Vy’sledek: Homo sapiens carbonyl reductase 1 (CBR1), transcript variant 1, mRNA
TentO gen Je karbonyl redUktasa 1 (CBR].). NCBI Reference Sequence: NM_001757.3

FASTA  Graphics

Cilové misto sekvence obsahuje.

1
HH_01757.3 CGRTGARRACARRTTTCTTTRGTRACCCGAGATGTGTGCACAGART TACTCCCTCTAATARRACCCCARGGGAGRGTGGTGRAACGTATCTAGCATCATGAGCGTCAGAGCCCTTARRRGE TGC)
s v 7 R GCATCATGAGCG TCAGAGE
Lezi ve tretim exonu. COMBENEUS  +evssssennsssnsssssnssssssssssesssssessssssssssssesssssssssesasssssesesesssssssasssssssesGCATCATRAGCGTEAGAGE, oo qsonssssss
Ve o v v 651 GG B70 (51 0] {5 1] o H0 80 730 T40 750 TE0 770
Pri 60°C by Sel pouzit. !

HA_D01757.3 GCTGCAGCAGARGT TCCGCAGTGRAGACCATCAC TGAGGAGHEAGE TEETGGHGGC TCATGARCARGT TTARTGEAGEATACAARGARGGGAGTGCACCAGARGGRAGGGL TRECCCAGCAGCRLAT)

Vhodny F primer by mohl byt napfiklad : F:CAAGGTTGCTGATCCCACAC

B e . - amn Rnas I@mad 7

53.2|°C (Basic)

1
2 59.5|°C (Salt Adjusted)
2

54 69| °C (Mearest Neighbor)

Template masking not selected
Ho mispriming library specified
Uzing l-based seguence positions

OLIGO gtart len tm gch anmy th  3' th heirpin se
LEFT PRIMEER 477 20 E5.12 55.00 o.00 a_o00 a.00
RIGHT FRIMELR 623 13 S3.07 Z7.85 0.00 1.25 0.00 GCTCIGACGCTCATCERTEC

SEQUENCE E5IZE: 1321
INCLUDED REGION SIZE: 1321

PRODUCT SIZE: 153, PRIER ANY TH COMPL: 0.00, PRIR 3" _TH COMPL: 0.00




/kouskova pisemka

2 ulohy, kazda 5 bodu

Verze 2

Stahnéte si sekvenci NM_005247.2
+ (o tato sekvence kéduje?
* Ve kterych exonech se vyskytuji vjznamné polymorfismy (GMAF)?

*  Porovnejte piisluiny protein s my3im (Mus musculus) homologem, jaké je jejich shoda?

* Navrhnéte primery, tak aby bylo kédujici sekvenci tohoto genu mo#né vlozit do plazmi

mezi restrikéni endonukledzy Ndel a Kpnl

Ovéfte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonoviéni tohoto genu.

Stahnéte si k tomuto pfikladu sekvenci peptidu 52.

+ K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patii?
*  Obsahuje peptid néjaké typické domény?
*  Jakd je molekulovd hmotnost tohoto peptidu?

*  Jak se lisi zadand sekvence peptidu od identifikované (lidské) sekvence (v ramci shodného
useku)?

+  Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Co tato sekvence kéduje?

Ve kterych exonech se vyskytuji vyznamné polymorfismy (GMAF)?

Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem,
jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu
mozné vlozit do plazmidu mezi restrikcni endonukleazy Ndel a Kpnl

Oveérte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.



Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Co tato sekvence koduje?

Ve kterych exonech se vyskytuji vyznamné polymorfismy (GMAF)?
Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kédujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikéni endonukleazy Ndel a Kpnl

Ovérte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Co tato sekvence koduje?

NCBI/Nucleotide: Homo sapiens fibroblast growth factor 3 (FGF3), mRNA

NCBI Reference Sequence: NM_005247 2




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Ve kterych exonech se vyskytuji vyznamné polymorfismy (GMAF)?
Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kédujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikcni endonukleazy Ndel a Kpnl

Overte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.




Stahnéte si nukleotidovou sekvenci NM 005247.2

Ve kterych exonech se vyskytuji vyznamné polymorfismy (GMAF)?

- VE VseCh treCh : Homo sapiens fibroblast growth factor 3 (FGF3), mRNA

NCBI Reference Sequence: NM_005247 .4

GenBank FASTA
Link To This View | Feedback

100 |200 |300 ]300 500 1600 [700 800 S00 nK 1100 1,200 1,200 1,800 1
|
) & NM_005247.4 ~ | Find: ¥ || QP & [ o} I=F< 2 Tools - | £ Tracks ~ ¥, Download ~ & 7 ~
1 |12 |200 |300 |48 B |goa [7e0 |son |900 LK [1.12e |t.200 1,300 1,408 1.54¢
Genes W o LOx
I S S R R R R R R B RO §iki]iriIr EREELL
NP_pes23e) I N S S I
Fibroblast growth f..
inference=COORDL.. [ F&F
r ptor interactio.. - {—-Emi: H
glycosylation | heparin binding site. [J=j4=|
> > » > > exon
exon [
Cited Variations, dbSNP b153 v2 by o (- 4
rs121917786 | T/C rs281268302 | TT/Trs281866384 | CCC/CC rs2B1868385 § GEEGE/EE60
rsd1538178 | 6/T rs121917765 | G/T/A rs281866367 1 TETG/TE
rs2818608308 | R/6 rs2818683083 | C/T/A rsi21917783 1 T/C
rs281860301 | C/T/A rsi21917704 | C/T
rs281860306 | A/6
rs35420992 | 6/A
rs370444194 | B/T/C/A
clinical, dbSNP bl53 v2 (YN o x
rs121817786 | T/C rs281860302 | TT/Trs231860304 1 CCC/CC rs281860305 1 GGE66/6665
rs41538178 | 6/T rs121917785 | G/T/A rs281868307 1 TETG/TE rs374453@351 C/T
rs1839515359 | G/T rs1EE4981882 | T/TT rs35420932 1 6/A
rsZ81860300 | A/6 rs7825077211 G/A rs378444194 | 6/T/C/A
rs281860301 1 C/T/A rs121917784 1 C/T rs782712529 | C/T/6/A
rs28186e3e3 1 C/T/R rsi21917703 1 T/C
rs281860306 | A/G
1 |12 |200 |300 |48 |s08 |goa [7e0 |soe |900 LK [1.1ee |t.200 1,300 1,408 1.54¢

NM_005247.4: 1..1.5K (1,540 nt) " ¥ Tracks shown: 4/22




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Porovnejte pfislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kédujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikcni endonukleazy Ndel a Kpnl

Overte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

ORIGIN
o mboss Needle:
Zrgaagacoy .
J—
+
# Lligned_sequences: 2
# 1: EMBOSS_001
4+ 2: FGF3 MOUSE
# Matrix: EBLOSUMEZ
+ Gap_penalty: 10.0
4 Extend penalty: 0.5
+
# Tdentity 197/249 (79.1%) I
3 oroucsaces ceamactcs o
o g ¢ Gaps: 14/249 { 5.6%)
3 2FEIFICiac Stgeasigea gEgSAiiigt g gt ggcaggasgc # Score: 1021.5
1441 CIgeagegan GRISCIgAGE gecagesety JeATATSIAZ duageageay
1501 qaeagtatan gvCrTgnar fatcacaass Tramazmate :
'
EMBOSS_001 1 MGLIWLLLLSLLEPGWPAAGPGARLRRDAGGRGEVYEHLGGAPRRRKLYC 50
Pt FLLCCEEETEE T b L L EEEEE L L
ou ars here: HCE1 > DA & RNA > Huceoiide Ceiabase [ iy — FGF3_MOUSE 1 MGLIWLLLLSLLEPSWPTTGPGTRLRRL YEHLGGAPRRRKLYC 50
ceTTG staTED nesouRces ropuLsR rpe—— Jrete=tgiarsiure grevek factas 3 (marine smary suner
e Esucaon J—— [ Ganate Tasog Rugy avoutncan e e EMBOSS_001 51 RTKYHLQLHPSGRVNGSLENSAYSILEITAVEVGIVAIRGLFSGRYLAMN 100
b oo b S e P tewm Resear st Leegsation sisa 3, mocan: susagane DT YIS musice RN
b . - s R o 8 summazy cumcr visup aceEacion sita sacogena Bomslog: FEF3 MOUSE 51 ATHYHLOLHPSGRVNGSLENSAYSILEITAVEVGVVATKGLFSGRYLAMN 100
i & Tt [ Pttt Haat [as— Jrespeten TET-1: Booto-ancosets T3 hapazii-bisdles GrovEh Tucsos =
‘Subrt Dats Gacad & Exprassion BLAST Bane Expradsian Dmnibus NCBI on Facabock L
P [~ PO — et o Jrsasn_smarves EMBOSS_001 101 KRGRLYASEHYSAECEFVERIHELGYNTYASRLYRTVSSTPGARRQESAE 150
- f— R HES en VauTuba SRS e s feees 8 e RN R RN RN RN NN A RN P
Hamasy . [r— FGF3_ MOUSE 101 KRGRLYASDHYNAECEFVERIHELGYNTYASRLYRIGSSGPGAQROEGRO 150
Liirn e [—
S - st EMBOSS 001 151 RLWYVSVHGHGRPRRGFKTRRTOKSSLFLERVLDHRDHEMVRQLQSGLER 200
- - e LLELL LR DL L2 L e 1
- s FCF3_MOUSE 151 REWYVSVNGKCRPRRCFKTRRTOKSSLFLERVLCHRDEEMVELLQSSQER 200
e ftens ey e r il EMBOSS_001 201 PEGKEVQPRRRRQ-KQSPDNLEPSHVQASRLESCLIASAH-—---———— 239
lesaealazz

2 - PR R R RN N B R P I ..
cos ) et ten LGSR sement |_l“'" Display. EASTA Genbank Halp * FGF3_MOUSE 201 APGEGSQPRORRQKKQSPGD---—-HGRMETLSTRATPSTOLHTGGLAVA 245




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikéni endonukleazy Ndel a Kpnl

Overte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikéni endonukleazy Ndel a Kpnl

Ovérte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikéni endonukleazy Ndel a Kpnl

B el | E R R L e,

Overte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu. s 289

Mdel caltatg none

— Kpnl vhodné nebude



Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Porovnejte prislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikéni endonukleazy Ndel a Kpnl

Overte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi

restrikcni endonukleazy Ndela Kpnt =
Kpnl ggtac|c
>NM 005247.2:492-1211 Homo sapiens fibroblast growth factor 3 (FGF3), mRNA Mdel caltatg

ATGGGCCTAATCTGGCTGCTACTGCTCAGCCTGCTGGAGCCCGGCTGGCCCGCAGCGGGCCCTGGGGCGC
GGTTGCGGCGCGATGCGGGCGGCCGTGGCGGCGTCTACGAGCACCTTGGCGGGGCGCCCCGGCGCCGCAA
GCTCTACTGCGCCACGAAGTACCACCTCCAGCTGCACCCGAGCGGCCGCGTCAACGGCAGCCTGGAGAAC
AGCGCCTACAGTATTTTGGAGATAACGGCAGTGGAGGTGGGCATTGTGGCCATCAGGGGTCTCTTCTCCG
GGCGGTACCTGGCCATGAACAAGAGGGGACGACTCTATGCTTCGGAGCACTACAGCGCCGAGTGCGAGTT
TGTGGAGCGGATCCACGAGCTGGGCTATAATACGTATGCCTCCCGGCTGTACCGGACGGTGTCTAGTACG
CCTGGGGCCCGCCGGCAGCCCAGCGCCGAGAGACTGTGGTACGTGTCTGTGAACGGCAAGGGCCGGCCCC
GCAGGGGCTTCAAGACCCGCCGCACACAGAAGTCCTCCCTGTTCCTGCCCCGCGTGCTGGACCACAGGGA
CCACGAGATGGTGCGGCAGCTACAGAGTGGGCTGCCCAGACCCCCTGGTAAGGGGGTCCAGCCCCGACGG N a p Fikla d :
CGGCGGCAGAAGCAGAGCCCGGATAACCTGGAGCCCTCTCACGTTCAGGCTTCGAGACTGGGCTCCCAGC
TGGAGGCCAGTGCGCACTAG

F:ttt catatg ATGGGCCTAATCTGGC

R:ttt ggtacc CTAGTGCGCACTG




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Co tato sekvence koduje?

X Ve kterych exonech se vyskytuji vyznamné polymorfismy (GMAF)?
Porovnejte pfislusny protein s mysim (Mus musculus) homologem, jaka je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kddujici sekvenci tohoto genu mozné vlozit do plazmidu mezi
restrikéni endonukleazy Ndel a Kpnl

Ovérte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonovani tohoto genu.

Vysledek:
Tento gen je Fibroblast Growth Factor 3

Vyznamné polymorfismy jsou v prvnim a tretim exonu. X

Shoda v ramci celé sekvence je 79.1 %.

Primery mohou byt napriklad takovéto: F:TTT CAT ATG ATG GGC CTAATCTGG C,R: TTT GGT ACC CTA GTG CGCACT G
Restrikéni endonukleasa Kpnl vhodna pro klonovani neni (Stépi sekvenci v pozici 289).




Stahneéte si nukleotidovou sekvenci NM _005247.2

Vysledek:

Tento gen je Fibroblast Growth Factor 3

Vyznamné polymorfismy jsou v prvnim a tretim exonu. X

Shoda v ramci celé sekvence je 79.1 %.

Primery mohou byt napriklad takovéto: F:TTT CAT ATG ATG GGC CTAATCTGG C,R: TTT GGT ACC CTAGTG CGCACT G
Restrikéni endonukleasa Kpnl vhodna pro klonovani neni (Stépi sekvenci v pozici 289).

Homo sapiens fibroblast growth factor 3 (FGF3), mRNA
NCBI Reference Sequence: NM_005247 .2

GMAF >= 0.01

9 (78.1%)
l L 9 (84.3%)
G/T | rs143969364 G/T | rs41538178 A/E | rs35420992 9 ( 5.6%)
Genes - Exon x
&0l » > > - > >
A - EMBOSS_001 1 MGLIWLLLLSLLEPGWPAAGPGARLRRDAGGRGGVYEHLEGAERRR KL
e sy
FGF3_MOUSE 1 MGLIWLLLL PSWPTTGPGT! LY¥C
. NdEl Caltatg nome EMBOSS_001 51 ATKYHL NSLYSTLEITAVEVGIVAIRGLFSGRYLAMN
N Ca a g FEUCECECT R LR LT s L= LT
Na \rlllklad . FGF3_MOUSE 51 ATHYHLC NSAYSILEI TAVEVGVVAIKGLESGRYLAMN 00
..... g R . EMBOSS_001 101 KRGRL ECEFVERIHELGYNTYASRLYRTVSST: 150
p : R'ttt tacc CTAGTGCGCACTG ETIL Rt : - IR EaE
FGF3_MOUSE 101 KRGRLYASDHYNAFCEFVERIHELGYNTYASRLYRTGSSGPGAQRQPGAQ 150
. g8 Kpnl ggtac|c 289 B B—
— —— A |
GF3_MOUSE 151 REWY KTRRTQKSSLFLERVL MVRLLQSSQPR

EMBOSS_001 201 PPGKGVQPRRRRQ-KQSPDNLEPSHVOASRLGSQLEASAH-——--——— 239
Plabo EETli it leiaeilaizaalen
201 RPGEGSQPRQRRQKKOSPGD----HGRMETLSTRATPSTQLHTGGLAVE 245



/kouskova pisemka
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Stahnéte si k tomuto pfikladu sekvenci peptidu 52.

Stahnéte si sekvenci NM_005247.2

Co tato sekvence koduje?
Ve kterych exonech se vyskytuji vyznamné polymorfismy (GMAF)?
Porovnejte piisluiny protein s my3im (Mus musculus) homologem, jaké je jejich shoda?

Navrhnéte primery, tak aby bylo kédujici sekvenci tohoto genu mozné vloZit do plazmidu
mezi restrikéni endonukledzy Ndel a Kpnl

Ovéfte, zda jsou tyto RE vhodné pro klonoviéni tohoto genu.

K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patfi?
Obsahuje peptid néjaké typické domény?
Jakd je molekulova hmotnost tohoto peptidu?

Jak se lisi zadand sekvence peptidu od identifikované (lidské) sekvence (v ramci shodgého
useku)?

Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patri?
Obsahuje peptid néjake typické domény?
Jaka je molekulova hmotnost tohoto peptidu?

Jak se lisi zadana sekvence peptidu od identifikované (lidské)
sekvence (v ramci shodného useku)?

Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.



Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patfri?

Obsahuje peptid néjaké typické domény?
Jaka je molekulova hmotnost tohoto peptidu?

Jak se |isi zadana sekvence peptidu od identifikované (lidské) sekvence (v ramci shodného useku)?

Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.

>S2
CGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT

DRLOAETDOQLEEEKAELESETAELOQKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD
LPGSAPAKEDGEFSWLLPPPPPPPLPFQTSQODAPPNLTASLEFTHSEVQVLGDPEPVVNPSC




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patfri?

>S2

CGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT
DRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD
LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSODAPPNLTASLFTHSEVOVLGDPFPVVNPSC




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patfri?

Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

.
BLAST #» blastp sulte
| s " » T T

o lad oo L«
iver trberface & bh ALbL ALEL JLBL SLBL ML

specific hits
blastn | blastp | blastx | thlastn thlastx | Superfanilics i bZIP superfamily

Distribution of the top 44 Blast Hits on 44 subject sequences &

Ruery seq,

Eﬂt&r QUE[}F SE(]I.IEI'I[:E Mouse over to see the fitle, click te show alignments
Color key for alignment scores
Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s] & Clear Cuery subrange: & W-40 Wa0-50 MWso-80 Wso-200 M==200
52 m
CGDSTSETTSCICDARDARNRDRROREET LT PEEEEKRRVERERNKLARAKCRNRREELT »~ From |:| ! 0 &0 0 120 130 160
DRLAETDOLEEERAELESEIARLONERERLEFVLVAHE PGCKI DYEECEGEGELAEVED
LDGSAPAREDCFSWLLPPFDPEPLPF T SODAPPNLTASLFTHSEVOVLGDEFDVVNESC ) To |:|

Or, upload file @ [ petim g S U O P
Job Title 52
Enter a descriptive fitle for your BLAST search &

O Align two or more sequences

Choose Search Set — protein fosB isoform 1 [Homo sapiens]
NCBI Reference Sequence: NP_006723.2

Database P -
W
! |R|Efereni::e proteins (refseq_protein) | @ Identical Proteins FASTA  Graphics

Organizsm
G;,'Eum |[Homa sapiens (taxid:9608) | O Exclude .*

Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top tacca will be shown. &
Exclude [ Models ($MxP) L] Uncultured/environmental sample sequences
Owptional

Entrez Query | | YoulllT) Create custom database
Owptional

Enter an Entrez query to imit search g




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Obsahuje peptid néjaké typické domény?

>S2

CGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT
DRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD
LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSODAPPNLTASLFTHSEVOVLGDPFPVVNPSC




Obsahuje peptid néjaké typické domény?

PFAM, CDD, SMART..

..

Quary seq,
dirar fa
Specific hits
’ Superfanilies bZIF superfamily
Selected feature details
BRLZ domain Search for simitar domain architectures | @ Refine search | &
This is a SMART BRLZ domain (full annotation). List of domain hltE F]
ZO::II:H- 331089714123!!7115-13 HMMERZ2) Biamye e
’ i _——__
SMART Al
Definition: basic region leucin zipper




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Jaka je molekulova hmotnost tohoto peptidu?

>S2

CGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT
DRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD
LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSODAPPNLTASLFTHSEVOVLGDPFPVVNPSC




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Jaka je molekulova hmotnost tohoto peptidu?

S M S Sequence Manipulation Suite:

Protein Molecular Weight
!;0’7::_‘5'1 Efs{iriem Protein Molecular Weight accepts one or more protein sequences and calculates mole
EMBL 1o EASTA in relation to a set of protein standards.
-EMEBL Faature Extractor
:E’E"DT,J:”E' Exractar Paste the raw sequence or one or more FASTA sequences into the text area below. Ir
-Filter Protein CGPSTSGITSGPGPARPARARPRRPREETLT PEEEEKRRVERERNELAARKCENRRERELT
'gE"E"EE FESTEH st DRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFVLVARKPGCKIFYEEGEGEGPLAEVRED
e enBank Trons Extartor LPGSAPAKEDGFSWLLPPFPFPPPLPFQTSQDAPENLIASLFTHSEVQVLGDPFEVVNESC
-One to Three
-Range Extracior DNA | W
-Range Extractor Pratein
-Reverse Complement
-5plit Codons ;
it FASTA Submit || Clear | | Reset |
-Three to One
Tncow Exractor DNA - Add copies of | Nothing v | to the above sequence.
Seguence Analysis . .
Sodon Usa _Yhis page requires JavaScript. See browser compatibility. Results for 180 rosido sequence “Untitled” starting “CGPSTSGTTS"
O lelande *¥'ou can mirror this page or use it off-line. 19 91 kDa q g




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Jak se |isi zadana sekvence peptidu od identifikované (lidské) sekvence (v ramci shodného useku)?

>S2

CGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT
DRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD
LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSODAPPNLTASLFTHSEVOVLGDPFPVVNPSC




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Jak se lisi zadana sekvence peptidu od identifikované (lidské) sekvence (v ramci shodného useku)?

Porovnani-Multalin:

protein fosB isoform 1 [Homo sapiens]

NCBI Reference Sequence: NP_006723.2
Identical Proteins FASTA  Graphics

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

spIP53539 1 FOSB_HUHAN NF QAFPGDTDSGSRCSSSPSAESTYLSSVDSFGSPPTAMMSQECAGLGENPGSFYPTYTATT TSQDLONL VOPTL ISSHAQS0GQPLASIPPYVOPYDNPG TS TS TPGHSGTSSGORSGSGGPSTORT TS
Cnnsansﬁi .&;.....;.;......;;.......;......“.......;......“........‘.....‘.........‘...............‘........‘......‘........;...Eggg}gg¥}g

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| + + + + + # + + £ + + + |

splP535391FOSB_HUNAN GPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRYRRERNELARAKCRHRRRELTDRLOAETDOLEEEKAELESETAELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGFSHLLPPPP
52 GPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRYRRERHKLAARAKCRNRRRELTDRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGFSHLLPPPP

Consensus GPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRYRRERHKLARAKCRNRRRELTDRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGFSHLLPPPP

261 270 280 290 300 310 320 330 338

] + + + $ + + + |

splP535331FOSB_HUMAN PPPLPFOTSODAPPHLTASLF THSEYOYLGDPFPYYHPSYTSSFYLTCPEYSAFAGADRTSGSDOPSDPLNSPSLLAL
52 PPPLPFOTSODAPPHLTASLFTHSEVOYLGDPFPYYHPSC

Consensus PPPLPFOTSODAPPHLTASLFTHSEY DY LGDPFPYYHPSC, ¢ v s s s sssssssssssssssstsssssstsssssss

&

—LisSi se v prvni a posledni aminokyseliné




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.

>S2

CGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT
DRLOAETDOLEEEKAELESEIAELOKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD
LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSODAPPNLTASLFTHSEVOVLGDPFPVVNPSC




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.

1 10 20 30 a0 50 60 70 80 90 100 110 120 130

spIP53539 1 FOSB_HUHAN NF QAFPGDYDSGSRCSSSPSAESTYLSSYDSFGSPPTAMMSIECAGLGENPGSFYPTYTATT TSUDLONL VOPTLISSHAQSUGUPLASIPPYVOPYDONPG TS YSTPGHSGTSSGORSGSGOPSTS6T TS
Cnnsansﬁi ,“,‘..,“‘,...,,“,...,,,‘,....,“,.,..,“,....,“‘,,..,““...,,“,...,,“‘....,,‘.‘...,“,.‘..,,“‘...,,““,,,,““.Eggg}gg}¥g

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| + + + + 4 # + + ¥ + + + |

splP535391FOSB_HUMAN GPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRYRRERNELAAAKCRNRRRELTDRLOAETDOLEEEKAELESETAELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGF SHLLPPPP
52 GPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRYRRERHKLAARARKCERNRRRELTDRLOAETDOLEEEKARELESEIRELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGF SHLLPPPP

Consensus GPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRYRRERHKLAAAKCRNRRRELTDRLOAETDOLEEEKAELESEIRELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGF SHLLPPPP

261 270 280 290 300 30 320 330 338

] # + * $ + + + ]

splP535331F0SB_HUNAN PPPLPFOTSODAPPHLTASLF THSEYOVYLGDPFPYYHPSYTSSFYLTCPEYSAFAGAORTSGSDOPSDPLHSPSLLAL
52 PPPLPFOTSODAPPHLTASLFTHSEYQYLGDPFPYYHPSC

Consensus PPPLPFOTSODAPPHLTASLF THSEYOYLGDPFPYYHPSC, ¢ v ssvssssossssssssssssssssssstsssssss

&

—-G121C
—>Y300C




Stahnéte si k tomuto prikladu sekvenci peptidu S2.

K jakému lidskému proteinu tento peptid pravdépodobné patfri?

Obsahuje peptid néjaké typické domény?
Jaka je molekulova hmotnost tohoto peptidu?

Jak se |isi zadana sekvence peptidu od identifikované (lidské) sekvence (v ramci shodného useku)?

Zapiste identifikovan(ou)é mutac(i)e.

Vysledek:

Peptid je nejpravdépodobnéji protein FosB.

Ano-obsahuje bZIP (leucinovy zip).

Mw=19.1 kDa.

LiSi se ve dvou aminokyselinach, prvni a posledni.

Zapsané mutace vUci puvodnimu proteinu by byly: G121C, Y300C.




Vysledek:

Peptid je nejpravdépodobnéji protein FosB.
Ano-obsahuje bZIP (leucinovy zip).

Mw=19.1 kDa.

LiSi se ve dvou aminokyselinach, prvni a posledni.
Zapsané mutace vUci puvodnimu proteinu by byly: G121C, Y300C. i

protein fosB isoform 1 [Homo sapiens]

NCBI Reference Sequence: NP_006723.2
|dentical Proteins FASTA  Graphics

sp|P535391FOSB_HUHAN
52

Consensus

=p|P535391F0SB_HUNAN

1 10 20 30 40 50 60 70 80 30 100 110 120 130
|
HFQAFPGDYDSESRCSSSPSAESQYLSSYDSFGSPPTAAASQECAGLGEHPGSFYPTYTAITTSADLQHLYOPTLISSHANSAGAPLASAPPYYDPYDHPGTSYSTPGHSGYSSGGASGSGGPSTSGTTS
CGPSTSGTTS

........................................................................................................................ cGPSTSGTTS

131 140 150 160 170 180 130 200 210 220 230 240 250 260
1 1

GPGPAR PARARPRRPREETL TPEEEEKRRYRRERNKLARAKCRHRRREL TDRLOAETDOL EEEKAEL ESETAELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLP GSAPAKEDGFSHLLPPPP

§2 GPGPARPARARPRRPREETL TPEEEEKRRYRRERNKLARAKCRNRRREL TORLOAETDOL EEEKAEL ESETAELQKEKERLEFYLYRHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGF SHLLPPPP

Consensus

<p|P535391FOSB_HUHAN
52

Consensus

GPGPARPARARPRRPREETL TPEEEEKRRYRRERNKLARAKCRNRRREL TDRLOAETDQLEEEKAELESETAELOKEKERLEFYLYAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEYRDLPGSAPAKEDGF SHLLPPPP
261 270 280 290 300 310 320 330 338
1

PPPLPF QTSODAPPHLTASLFTI HSEVB‘ILEI]PFPW'HPSYTSSF\I'LTCPEVSIIFIIBHIIRTSMPSDPLI!SI’SLLRL
PPPLPFQTSQDAPPHLTASLF THSEYQYLGDPFPYYNPSC
PPPLPFOTSODAPPNLTASLF THSEVOVLGDPFPYYNPSC, s cevvvssssssssnss

Selected feature details

G 12 1C BRLZ domain
Y3 OOC This is a SMART BRLZ domain (full annotation).

Position: 33t0 97
E-value: 5.57849141230711e-13 (HMMER2)
SMARTACC: SM000338

Definition: basic region leucin zipper

Protein Molecular Weight results

Results for 180 residue sequence "S$2" starting "CGPSTSGTTS"
19.91 kDa
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Stahnéte si sekvenci S1

Zjistéte, co tato sekvence pravdépodobné koduje.

Zjistéte jaky je nejdelSi Cteci ramec.

Odpovida tato sekvence identifikovanému proteinu (z prvniho
bodu).

Obsahuje identifikovany protein nejaké transmembranové
useky?

Jaké fragmenty vzniknou po stépeni enzymy BamHI, Kpnl, Ndel?



Stahnéte si sekvenci S1

Zjistéte, co tato sekvence pravdépodobné kéduje.

Zjistéte jaky je nejdelsi ¢teci ramec.

Odpovida tato sekvence identifikovanému proteinu (z prvniho bodu).

Obsahuje identifikovany protein néjaké transmembranové useky?

Jaké fragmenty vzniknou po stépeni enzymy BamHlI, Kpnl, Ndel.

BLASTN
ORFfinder
Multalin

Pr. TMMOD

Restriction Digest




Stahnéte si sekvenci S1

Zjistéte, co tato sekvence pravdépodobné koduje.
BLASTn
Zjistéte jaky je nejdelsi ¢teci ramec. OREfinder
Odpovida tato sekvence identifikovanému proteinu (z prvniho bodu). Multalin
Obsahuje identifikovany protein néjaké transmembranové useky? Pf. TMMOD
Jaké fragmenty vzniknou po stépeni enzymy BamHlI, Kpnl, Ndel. Restriction Digest
[ Hom sapiens broblast qowh actr 3 (FGF3), mRNA 2804 2854 100% 00 99% NM 0052472
Label Strand Frame Start Stop Length (nt | aa) %g%zg}mfmmmﬁ %39 12
ORF5 + 3 492 1211 720 | 239 P s .
} 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 | 13?
1clIORFS HGLIHLLLLSLLEPGHPARGPGARLRRDAGGRGGYYEHLGGAPRRRKLYCATKYHLOLHPSGRYNGSLENSAYSILELTPYEYGIYAIRGLFSGRYLANNKRGRLYASEHYSAECEFYERTHELGYNTYA
fgf3 HGLIMLLLLSLLEPGHPAAGPGARLRRDAGGRGGYYEHLGGAPRRRELYCATKYHLOLHPSGRYNGSLENSAYSILEITAYEYGIYAIRGLFSGRYLANMKRGRLYASEHYSAECEFYERTHELGYNTYA .
Consensus HGLIHLLLLSLLEPGHPAARGPGARLRRDAGGRGGYYEHLGGAPRRRELYCATKYHLOLHPSGRYNGSLENSAYSILEITaVEVYGIVAIRGLFSGRYLANNKRGRLYASEHYSAECEFYERTHELGYNTYR 50 100 150 200
}31 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 23? 1smembrane inside outside
1clIORFS SRLYRT¥SSTPGARROPSAERLHYYSYNGKGRPRRGFKTRRTOKSSLFLPRYLDHRDHEHYROLOSGLPRPPGKGYOPRRRROKOSPDNLEPSHYOASRLGSOLEASAH

fefld
sensus

SRLYRTYSSTPGARROPSAERLHYYSYNGKGRPRRGFKTRRTOKSSLFLPRYLDHRDHEHYRALOSGLPRPPGKGYQPRRRROKOSPDHLEPSHYQASRLGSOLEASAH
SRLYRTYSSTPGARROPSAERLHYYSYNGKGRPRRGFKTRRTOKSSLFLPRYLDHROHEHYROLOSGL PRPPGKGYQPRRRROKOSPDNLEPSHYQASRLGSOLEASAH



Najdéte proteinovou sekvenci lidske CBR1

Zapiste pristupovy kod a funkci tohoto proteinu.

Najdéte takeé prislusnou nukleotidovou sekvenci.
Jak dlouhy je 2. exon?
Kolik CG nukleotidl obsahuje 3’"UTR oblast tohoto genu?

Zjistéte jakou mutaci byste vnesli do tohoto genu pfri pouziti
zadanych mutacnich primeru.

F:TGC CGG CTG TTC GGC GGG GAC GTG GTG
R:CAC CAC GTC CCC GCC GAA CAG CCG GCA



Najdéte proteinovou sekvenci lidske CBR1

Zapiste pristupovy kod a funkci tohoto proteinu. Uniprot / NCBI-protein
Najdéte také prislusnou nukleotidovou sekvenci. NCBI nucleotide / refseq odkaz skrz Uniprot
Jak dlouhy je 2. exon? NCBI Graphic/ highlight sequence features

Kolik CG nukleotidi obsahuje 3’"UTR oblast tohoto genu? DNA stats
Zjistéte jakou mutaci byste vnesli do tohoto genu pfi pouziti zadanych mutacénich primerd.

Multalin, Graphic, Genetic code



Najdéte proteinovou sekvenci lidske CBR1

Zapiste pristupovy kod a funkci tohoto proteinu.

Najdéte také prislusnou nukleotidovou sekvenci.

Jak dlouhy je 2. exon?

P16152 (CBR1 HUMAN)

Homo sapiens carbonyl reductase 1 (CBR1), transcript variant 1, mRNA

Kolik CG nukleotidd obsahuje 3’"UTR oblast tohoto genu?

MNCBI Reference Sequence: NM_001757.3

Zjistéte jakou mutaci byste vnesli do tohoto genu pfi pouziti zadanych mutacénich primerd.

36l ceocgcogottcoco accagotgga

421 ctgogeoaagg agtacggggg
481 ctgatc ccacaccctt

catcgacgat ctgcocagagca tcogogoocct gogogacttc
coctggacgtg ctggtcaaca acgogggcat cgocttcaag
tcatattcaa gctgaagtga cgatgaaaac aaatttctt

ELallootacccgag atgbtgtgoac
601 aacgtatcta gcatecatgag

=] e +

agaattactc cctctaataa aaccccaagefiisblftegdelsgeds)

cgtcagagce cttaaaagot goagoccaga gotgoageoag

o i oo Sy Sy Sy R Sy,

482 _.589
/gene="CEBR1"

/gene syncnym="CER; hCBER1; SDRZ1CL1"™
finference="aligmment:Splign:1.35.8"

108 nt

3' UTR oblast (nepfekladana)

927..1028
Obsahuje 2 dinukleotidy CG

T amu )
NH_001757,3
€

F{nuty
NNH_001757.3
Consensus

f{nut)
HH_001757.3
Consensus

f{nut)
HH_001757.3
Cs

1 i z 30 au Bl bu n wu o piLL) 11v 1z 130

TCAGCCCCGCCCCGCTAGGEGCEGGGCCTGLGLCTGCGCGE TCAGCGECCGGECGTGTAACCCACGEGTGCGCGCCCACGACCGCCAGACTCGAGCAGTC TCTGGARCACGCTGLG
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
GGGCTCCCGGGCCTGAGCCAGGTCTGTTCTCCACGCAGGTGTTCCGCGCGCCCCGTTCAGCCATGTCGTCCGGCATCCATGTAGCGCTGGTGACTGGAGGCARCARGGGCATCGGCTTGGCCATCGTGEG
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

TGCCGGCTGTTCGGCGEGGACGTGRTG

CGACCTGTGCCGGCTGTTCTCGGEGGACGTGGTGCTCACGGCGCGGGACGTGACGCGEEGCCAGGCEGCCGTACAGCAGCTGCAGGCEGAGGGCCTEAGCCCGLGCTTCCACCAGCTGGACATCGACGAT
....... TGCCEGCTRTTC, GTGETG. o yss sesasaas

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520
1

CTGCAGAGCATCCGCECCCTRCGCGACTTCCTECGCARGGAGTACGGGGECCTGGACGTGCTGGTCARCARCGCGGGCATCGCCTTCARGGTTGCTGATCCCACACCCTTTCATATTCARGCTGARGTGA




