1. Wykonaj polecenia zawarte w pliku: DOT_MATRIX.xls oraz ALIGN_SCORE.xls

2. Program Dotlet (macierz punktów)
http://myhits.isb-sib.ch/cgi-bin/dotlet
http://alggen.lsi.upc.es/softpublic/dotlet/Dotlet.html
Przy pomocy programu Dotlet przeanalizuj podane sekwencje i odpowiedz, w których przypadkach miałeś do czynienia z:

1. bardzo podobnymi parami białek na całej swojej długości 

2. stosunkowo odległymi parami białek z konserwatywnymi domenami lub regionami (zidentyfikuj podobne regiony na wykresie, ile ich jest)

3. więcej niż dwoma tandemowymi powtórzeniami domen w tej samej sekwencji (określ ile ich jest i co to są za domeny)

4. regionami o słabej złożoności w tej samej sekwencji - o słabo zróżnicowanym składzie (określ jakie symbole są powtórzone)

5. region komplementujący sam z sobą (region terminatora) w tej samej sekwencji – prostopadły do głównej diagonali (może być krótki), przypomina inwersję

RP
Sekwencje i informacje o nich pobierz z:

bazy UniProtKb: http://www.uniprot.org/ dla:

Q9P255 sama z sobą 
A6NJL1 sama z sobą 
P78325 i P34179  
P69192 sama z sobą 
a

z NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov dla:

L12272 sama z sobą (sekwencja nukleotydowa)
NP_000468 i NP_001003026 

3. Przyrównanie lokalne i globalne
>UniProt/Swiss-Prot|P05049|SNAK_DROME Serine protease snake precursor

MIILWSLIVHLQLTCLHLILQTPNLEALDALEIINYQTTKYTIPEVWKEQPVATIGEDVD

DQDTEDEESYLKFGDDAEVRTSVSEGLHEGAFCRRSFDGRSGYCILAYQCLHVIREYRVH

GTRIDICTHRNNVPVICCPLADKHVLAQRISATKCQEYNAAARRLHLTDTGRTFSGKQCV

PSVPLIVGGTPTRHGLFPHMAALGWTQGSGSKDQDIKWGCGGALVSELYVLTAAHCATSG

SKPPDMVRLGARQLNETSATQQDIKILIIVLHPKYRSSAYYHDIALLKLTRRVKFSEQVR

PACLWQLPELQIPTVVAAGWGRTEFLGAKSNALRQVDLDVVPQMTCKQIYRKERRLPRGI

IEGQFCAGYLPGGRDTCQGDSGGPIHALLPEYNCVAFVVGITSFGKFCAAPNAPGVYTRL

YSYLDWIEKIAFKQH

>ADP89566.1 trypsin-like protein [Taenia solium]

MVRSQSLLVVFICLFATAALGLELTLQPDELVKAQRESHGGFYFYDSNGATLMFNRSLFVYRENIYDSWS

RWSECSPHTCLEHRYRRCVDDSYTQPVNYLTSSARVCPFKYIAEERPCGDKSNCIINAKPSEVLIRMQEK

CGNRGPFDKNISKSTRRRYRNEDYEDEELGQYEPERSLYSLKILNGKIAKSKSWPWHVGIYKAANYNASE

GLTRLKSENIICGGTLIAPQWVLTAAHCLKPIFGSSAALPFGIPTPLNTPEMEPISLLVRAGDTVLEGTR

SRNEQESDHLVDLVVIHPDWVAQRVNSPFDVALLRLETPVDIESGGVAMACLPKEAVATPAEDAVCFSVG

WGESDRPPSKPRHRRPAFFNPFYWPFGRLWERRSQRPSSLREIKVSIDPPEKCFHHDDENDAQICAGSPN

KGVCAGDTGGGLFCRNEEDGRWYVYGVMGSGPTQYCKTRRWLYNSVGSVIQWINRYTV
3.1. Przeprowadź przyrównanie lokalne i globalne podanych sekwencji programem LALIGN: www.ch.embnet.org/software/LALIGN_form.html
. Określ, które przyrównanie lokalne jest istotne. Jaki jest procent identyczności sekwencji? Jakie są różnice między przyrównaniem lokalnym i globalnym? 

3.2. Wykonaj przyrównanie lokalne tych sekwencji korzystając z programu:
PLALIGN: http://fasta.bioch.virginia.edu/fasta_www2/fasta_www.cgi?rm=lalign&pgm=pal
lub

Needleman-Wunsch Global Align Protein Sequences
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastSearch&PROG_DEF=blastn&BLAST_PROG_DEF=blastn&BLAST_SPEC=GlobalAln&LINK_LOC=BlastHomeLink
lub

BLASTP (Align two or more sequences):
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastp&PAGE_TYPE=BlastSearch&LINK_LOC=blasthome,

aby obejrzeć przyrównanie na wykresie. Jakiego typu liczne mutacje są widoczne na tym wykresie?

3.3. Przeprowadź przyrównanie lokalne podanych sekwencji programem LALIGN: www.ch.embnet.org/software/LALIGN_form.html
 dla różnych parametrów gap penalty, np.: -14/-4; -7/-2; -28/-8. Co się dzieje z długością przyrównania? Dlaczego tak jest?

Spróbuj także pozmieniać wartości dla Opening gap penalty albo Extending gap penalty w niewielkim zakresie (tj. o 1 lub 2) wokół wartości domyślnych (-14/-4). Za każdym razem sprawdź istotność przyrównania lub score. Czy udało Ci się uzyskać lepsze przyrównanie dla innych parametrów?

3.4. Oglądnij prawie optymalne globalne przyrównania po wklejeniu powyższych sekwencji na stronie: http://fasta.bioch.virginia.edu/noptalign/start.cgi
Kliknij na Begin Alignment: APPLET



