Cwiczenie 4 - Przyréownanie sekwencji - metoda Dotplot

W tym ¢wiczeniu poznasz:

- metode dotplot pozwalajacg na graficzne przedstawienie podobiefstwa i réznic miedzy dwiema
sekwencjami. Dowiesz sie jak rozpoznawac zmiany ewolucyjnie jakie zachodzity miedzy
poréwnywanymi sekwencjami.

Stowa kluczowe: dotplot, insercja, delecja, potworzenie tandemowe, inwersja

Zadanie 1.

Korzystajac z techniki matrycy punktowej (dotmatrix) z przesuwanym oknem przeanalizuj strukture
stowa ABRACADABRACADABRA. Matryca do wypetnienia znajduje sie w pliku abracadabra.xls. Uzyj
parametréw: wielkos¢ okna = 3, wartos¢ graniczna = 2. Co mozna powiedzie¢ o analizowanym stowie na
podstawie uzyskanej matrycy?

Zadanie 2.

W pliku dotplot.fasta znajduja sie sekwencje nukleotydowe. Przy wykorzystaniu programu dotmatcher
z pakietu EMBOSS (http://emboss.bioinformatics.nl/cgi-bin/emboss/dotmatcher) wykonaj analizy dot-plot
par sekwencji.

Zastosuj dtugos¢ stowa i wartos¢ graniczng odpowiednio 15 i 50.

Zinterpretuj uzyskane wyniki dla wybranych par sekwencji:

a.s1:s1

b.s1:510

C.s2:52

d. s4:s5

e.s7:s8

f. s4:s4

Zadanie 3.

W pliku arabidopsis.fasta znajdujg sie dwie sekwencje nukleotydowa jednego z genéw A. thaliana. Pierwsza
z nich to sekwencja genomowa a druga to sekwencja pochodzgca z cDNA. Korzystajgc z programu
DotMatcher i informacji, ze najkrotszy egzon ma dtugos¢ 72bp, zréb dopasowanie dot-plot w taki sposéb,
aby odpowiedzie¢ na pytanie: ile egzonéw posiada ten gen?



http://emboss.bioinformatics.nl/cgi-bin/emboss/dotmatcher

