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Bioinformatyka

Zadanie 1.

Dla dwoch wybranych sekwencji aminokwasowych
s i ¢ narysowa¢ wykres zawierajacy elementy macie-
rzy M;; = w(s;,¢;), gdzie waga w to np. elementy
macierzy jednostkowej, BLOSUMG62, PAM250, lub
innej okreslajacej podobienstwo pojednynczych
aminokwasow. Narysowac elementy macierzy korzy-
stajac z DotPlot, ArrayPlot, MatrixPlot, Raster i
ReliefPlot.

WSKAZOWKA: Do poréwnania mozna uzyé np: se-
kwencje bialkowe ProteinDatal” HOXA1*”]

Zadanie 2.

Wyszukaé w bazie danych PDB (www.pdb.org)
biatko, ktore zawiera podsekwencje (ang. motif)
aminokwasowe LEEL oraz RRRR rozdzielone niespre-
cyzowang iloscig dowolnych aminokwaséw.

Pobraé¢ rekord, wezyta¢ do Mathematici sekwencje
za pomoca Import i zaznaczy¢ kolorem lub pogru-
bieniem wyszukany motyw.

UWAGA: tresé zostata zmieniona aby zredukowac
1lo$¢ znalezionych rekordow do 9

Zadanie 3.

Wyszuka¢ w bazie danych PDB biatka zawierajace
motyw, na ktéry sktada sie: LE, dowolny amino-
kwas, pomiedzy 1 a 10 dowolnych aminokwasow
oraz RRRR.

Zapisa¢ podana przez PDB liste identyfikatorow
znalezionych sekwencji do pliku, wezyta¢ do Mathe-
matici wszystkie sekwencje i wykona¢ wykres typu
,dot matrix” dla wszystkich mozliwych par. Oceni¢
wizualnie stopien podobienstwa.

Zbior wyszukanych sekwencji podzielic na pod-
zbiory zawierajace podobne elementy za pomoca
FindClusters z podobienstwem mierzonym poprzez
EditDistance uzywajac metody grupowania hierar-
chicznego( Agglomerate). Dokonaé kilku dopaso-
wan sekwencji wewnatrz grup i porowna¢ w wcze-
$niejszymi ocenami wizualnymi.

UWAGA: aby unikngcé wielokrotnego dtugotrwa-
tego pobierania rekordow z PDB, raz pobrane dane
nalezy zapisaé na dysku (Z:), a eksperymenty rozpo-
czqg¢ od mozliwie matego podzbioru danych; mozna
tez przygotowac liste adresow i wczesniej pobrac
cate rekordy uzywajgc np. TotalCommandera pod
Windows lub polecenia wget pod Linuksem
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