Bazy danych RNA

Protokdt nalezy przestaé na adres: marianna.plucinska@amu.edu.pl najpdZniej dzief przed kolejnymi zajeciami. w
tytule maila prosze podaé Imie, Nazwisko, oraz date zajeé ktdrych dotyczy protokdft.

6w.1 Rfam

1. WejdZ do bazy danych Rfam: http://rfam.xfam.org/
Wyszukaj rodzing RNA: U1 (identyfikator RFAM: RFO0003)
3. ZnajdZ i zapisz do protokofu nastepujace informacje:
a. zjakimi biatkami oddziatuje helisa Il a z jakimi lll i IV?

b. ile sekwencji zawiera rodzina?
¢. w ilu gatunkach zidentyfikowano U1?
d. Jakie motywy sekwencyjne/strukturalne znaleziono w U1?

e. czy sg znane struktury trzeciorzedowe dla przedstawicieli tej rodziny? Je§li tak, to ile?
4. WejdZ na strone FTP bazy RFAM i zapisz do protokotu jakiego typu dane mozna pobraé w ten sposéb z bazy
RFAM

Gw. 2 Genomic tRNA database: GtRNAdb

1. Przejdz do strony GtRNAdb: http://gtrnadb.ucsc.edu/
2. PrzejdZ do genomu czfowieka
3. Wypisz do protokotu nastepujace informacje:
a. ile gendw tRNA jest kodowanych w genomie czfowieka?
b. ile z nich zawiera introny?
c. jaki tRNA (dla jakiego aminokwasu i z jakim antykodonem) wystepuje w najwiekszej liczbie kopii w
genomie cztowieka?
d. czy poszczegdlne geny dla tych samych tRNA maja identyczna sekwencje (zaktadka Alignments)?
4. ZnajdZ spos6b na uzyskanie sekwencji dojrzatych tRNA (bez intronéw). Wklej do protokofu dojrzate

sekwencje tRNA ktdre zawieraty introny i opisz sposéb w jaki je uzyskata$/eS.

Przejdz na strone programu tRNAscan-SE http://lowelab.ucsc.edu/tRNAscan-SE/

W bazie Nucleotide NCBI znajdZ genom Mycobacterium tuberculosis i pobierz w formacie FASTA
Za pomocd tRNAscan-SE zidentyfikuj tRNA w genomie Mycobacterium tuberculosis.

lle gendéw kodujacych tRNA odnaleziono?
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Zapisz do protokotu strukture leucynowego tRNA z antykodonem CAG.

10. Czy w bazie gtRNAdb znajduje si¢ identyczne tRNA?

Gw. 3 Comparative RNA Web Site (CRW)

1. WejdZ na strone Comparative RNA Web Site (CRW): http://www.rna.ccbb.utexas.edu/

2. PrzejdZ do zaktadki DAT -> Indices of Metadata -> Index of current RNA sequences and structures

3. Zapisz do protokotu, jakie czasteczki pochodzace z ssakéw sa dostepne w bazie. Zapisz po ile sekwencji i
struktur drugorze€dowych dla kazdej z czasteczek jest dostepnych.

4. Kliknij na link do liczby struktur 16S rRNA z ssakéw. Zapisz do protokotu dla jakich organizméw sa dostepne

struktury. W jakich formatach mozna zapisaC strukture drugorzedowa? Opisz dostepne formaty.
5. PrzejdZ do zaktadki SAE -> Evolution of RNA -> RNA conservation diagrams
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6. WySwietl diagram zachowawczoSci ewolucyjnej 16S rRNA u wszystkich organizmow Zywych. Opowiedz do
protokotu na pytanie: czy rejony o wysokiej zachowawczo$ci obejmuja ograniczony rejon 16S rRNA, czy tez
wystepuja na wzdtuz catej czasteczki?

Cw. 4 miRBase

1. WejdZ na strone gtéwna bazy miRBase: http://www.mirbase.org/

2. PrzejdZ do zaktadki Browse i wyszukaj organizm cztowieka. Zapisz do protokofu ile miRNA cztowieka jest
zdeponowanych w bazie? lle z nich posiada status wysokiej wiarygodno$ci?

3. Wyszukaj miRNA hsa-mir-125a. WejdZ na karte opisu. Zapisz do protokofu, czy podstawowa jednostka w
bazie jest prekursor miRNA, czy dojrzaty miRNA?

4. Zapisz do protokotu, jakiego typu dowody eksperymentalne potwierdzaja istnienie dojrzatych miRNA-125a

5. Cofnij sie do listy ludzkich miRNA. Zaznacz wszystkie geny miRNA-125 (a oraz b) i pobierz dla nich alignment
dojrzatych czasteczek w formacie fasta. Wykonaj poréwnanie sekwencji programem MAFT
(http://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) osobno dla czasteczek pochodzacych z 5’ oraz 3’ ramienia
prekursora. Zapisz do protokotu czy sekwencje dojrzatych miRNA pochodzacych z 5’ ramienia prekursora sa

identyczne? Czy identyczny jest rejon seed (pozycje 2-6)? Czy taka sama sytuacja jest obserwowana dla
miRNA pochodzacych z ramienia 3’ prekursora?
6. PrzejdZ do dziatu pobierania (Download). Pobierz plik miRNA.dat. Przeanalizuj plik i odpowiedz do
protokotu na pytania:
a. ile prekursorow miRNA zawiera baza miRBase
b. dlailu dojrzatych miRNA zostata potwierdzona ich asocjacja z biatkami Argounaut za pomoca
techniki CLIP-seq?
c. dlailu dojrzatych miRNA zostata potwierdzona ich ekspresja za pomoca techniki gtebokiego
sekwencjonowania (lllumina lub 454 lub SOLID)?

Gw. 5 NONCODE

1. PrzejdZ na strone gféwna bazy NONCODE: http://www.noncode.org/
2. Wyszukaj gen ncRNA NONHSAG000195.3
3. Zapisz do protokotu:

a. ile transkrytpéw posiada ten gen?

b. w ktérej tkance ulega najwyZszej ekspres;ji?

c. Czyjest zachowawczy filogenetycznie?

Gw. 6 RNAcentral

1. WejdZ na strong gtéwna RNAcentral: http://rnacentral.org/
2. PrzejdZ do sekcji wyszukiwania tekstowego i wy$wietl wskazéwki dotyczace konstrukcji sktadni w

wyszukiwaniu zaawansowanym. Korzystajac ze zdobytych informajcji wyszukaj i zapisz do protokofu:

a. identyfikator RefSeq dla ncRNA: braveheart IncRNA

b. identyfikatory RNAcentral dla IncRNA zidentyfikowanych w publikacji: IMayo S, Monfort S, Roselld
M, Oltra S, Orellana C, Martinez F. In Pursuit of New Imprinting Syndromes by Epimutation Screening
in IdiopathicNeurodevelopmental Disorder Patients. Biomed Res Int. 2015;2015:341986. doi:
10.1155/2015/341986. Epub 2015 May 27. PubMed PMID: 26106604

c. identyfikatory RNAcentral dla sekwencji rRNA czfowieka dla ktérych znana jest eksperymentalnie
potwierdzona struktura 3D.
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