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1. Wymień elementy analizy funkcjonalnej genomu.

2. Wyjaśnij co to jest SNV (SNP).

3. Czym różnią się choroby z czynnikiem genetycznym CD/CV od CD/RV?

4. Co to są matryce podstawień nukleotydów używane w algorytmach porównujących sekwencje nukleotydowe (DNA i RNA)? W jaki sposób różnią się matryce używane do porównywania różnych elementów genomu?

5. Co to są i czym się różnią matryce podstawień aminokwasów BLOSUM i PAM?

6. Czym różnią się metody dopasowania globalnego i lokalnego stosowane przy dopasowaniu sekwencji nukleotydów i aminokwasów?

7. Co to jest i gdzie jest stosowany algorytm ClustalW?

8. Jakie informacje zawiera baza danych GEO NCBI? Jakie analizy można wykonać wykorzystując narzędzia on-line tej bazy?

9. Jesteś badaczem identyfikującym nowe patogenne gatunki bakterii. Z ogniska epidemii wyizolowano nowy szczep chorobotwórczy. Analiza wstępna wykazała, że są to pałeczki z rodzaju Enterobacteriaceae, a badanie 16S rRNA, że należą do rodzaju Klebsiella. W laboratorium wykonaliście sekwencjonowanie całego genomu tej bakterii. Jakich narzędzi informatycznych użyjesz aby sprawdzić skład i homologię potencjalnych białek kodowanych przez genom tej bakterii w celu jej dalszej charakterystyki taksonomicznej i patogennej?
10. W swojej pracy nad genomem nowego szczepu Klebsiella zidentyfikowałeś/łaś nowe białko. Szybka analiza BLAST pokazała, że białko to nie występuje w rodzaju Enterobacteriaceae, ale zidentyfikowała kilkanaście słabo podobnych białek z innych organizmów. Kolejnym etapem jest analiza algorytmem ClustalW. Jakiej matrycy homologii i o jakiej sile (indeksie) użyjesz w celu identyfikacji wspólnych domen w tych białkach? Dlaczego akurat ta matryca jest najlepsza do wykonania tej analizy?
11. Od czego zależy niska częstość podstawień niektórych aminokwasów w białkach pełniących podobne funkcje w odległych ewolucyjnie organizmach?
12. Trzy aminokwasy: tryptofan, cysteina i prolina zazwyczaj są silnie zakonserwowane w swoich pozycjach w łańcuchu polipetydowym i w strukturze III rzędowej białka, dlaczego?

13. Podaj i opisz zasadę dzięki której możliwe jest przewidywanie funkcji białka na podstawie sekwencji nukleotydów w DNA.

14. W badaniu homologii sekwencji aminokwasów w białkach stosuje się matryce PAM i BLOSUM. Indeks przy nazwie matrycy oznacza stopień podobieństwa pomiędzy białkami na postawie których tworzono te matryce. Jakie są różnice pomiędzy matrycami PAM30 i BLOSUM30, która z nich jest lepsza do szukania słabych homologii.

