Sroda, 2010.10.13

Bioinformatyka

Zadanie 0.

Dokonczy¢ zadania z poprzedniego zestawu.

Zadanie 1.

Pobraé¢ pierwsze 105 nukleotydéw sekwencji ludz-
kiego chromosomu 1. Zapisa¢ do pliku tekstowego.
Odpowiedzie¢ na nastepujace pytania dotyczace tej
sekwencji:

(a) obliczy¢ ilosé i czesto$¢é wystepowania A, C, G
iT
(b) znalezé pozycje i ilos¢ kodonéw STOP

(c) pocia¢ sekwencje na odcinki zawierajace
STOP na koncu; obliczy¢ ich dtugoséi i zapisac¢
na dysku

(d) znalez¢ ilos¢ i pozycje na ktérych znajduje sie
AGATA; czy znalezione pozycje zachodzg na
siebie?

(e) znalezé najdtuzsza sekwencje powtarzajacych

sie nukleotydow (np. AAAAAA...)

Zadanie 2*
Jak w zadaniu 1, ale dla catego chromosomu 1 oraz
pozostatych. Poréwnaé¢ wyniki.

UWAGA: W wielu miejscach brakuje danych: na-
lezy te obszary pomingé. Efektywne rozwigzanie pro-
blemu moze wymagaé tadowania fragmentow se-
kwencji w ,paczkach”, po kilkaset - kilka tysiecy nu-
kleotydow.

Zadanie 3

Dokona¢ transkrypcji oraz translacji ciagow
z Zad. 1 stosujac standardowy kod genetyczny.

WSKAZOWKA: Mozna zaczqé od Zad. 4 i zastoso-
wac wynik do Zad. 3

Zadanie 4
Napisaé funkcje dokonujace transkrypcji
i translacji ciggu  nukleotydéw.  Zastoso-

wa¢  standardowy kod  genetyczny. Spraw-
dzi¢ wyniki za pomoca WolframAlpha (np.
http://www.wolframalpha.com/input/?i=AGATAC)
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