BIOINFORMATIKA
- KONKRETNi VYUZITI
V HODINACH




Predmét:

Cilova skupina:

Délka trvani:

Nazev hodiny:

Vyukovy celek:

Vzdélavaci oblast v
RVP:

Prifezova témata:

Mezipredmétové
vztahy:

Vyukové metody:

Organizacni formy
vyuky:

Vstupni predpoklady:

Ocekavané vystupy:

ﬁ BIOLOGIE E

Uvodni list
Biologie
Studenti 4. roéniku SS/G
90 min.
Bioinformatika — konkrétni vyuZziti v hodinach
Molekularni biologie a genetika
Clovék a ptiroda

Vychova demokratického obfana — Rozvoj dovednosti
formulovat vlastni myslenky, vysledky pozorovani, schop-
nost argumentace a obhajoba vlastniho nazoru.

Osobnostni a socialni vychova — Rozvoj kognitivnich
schopnosti, kooperace, prace ve dvojicich, prace ve sku-
pinach.

Chemie — struktura a funkce molekul nezbytnych pro
dulezité chemické procesy probihajici v organismech
(DNA, RNA, proteiny).

Vyklad, samostatna prace (formulovani hypotéz a nasledna
konfrontace s vysledky), skupinova prace (vlastni FeSeni
problému, prace s volné dostupnymi pocitaovymi pro-
gramy a databazemi), dialog, diskuze, monolog — shrnuti.

Praktické cviCeni, frontalni, individualni a skupinova vyuka.

Zakladni znalost struktury a funkce DNA, moznosti mutace
DNA (dvouSroubovice, parovani bazi, uchovavani infor-
mace, mutace v prubéhu evoluce). OdliSnosti jednotlivych
druhu lidoopu.

Zak odlisi zivé soustavy od nezivych (dé&diénost,
proménlivost, pfitomnost nukleové kyseliny), zak podle
predlozeného schématu popiSe a vysvétli evoluci Clovéka
(schéma si zaci vytvofi, vysvétleni a popis je soucasti
zadani ukolu 1), zak wvyuziva znalosti genetickych
zakonitosti pro pochopeni rozmanitosti organismu (jak
rizné sekvence koduji razné vlastnosti a spoludefinuji
rizné organismy), zak analyzuje moznosti vyuziti znalosti
z oblasti genetiky v bézném zivoté (dédi¢na onemocnéni
zpUsobena mutacemi DNA na pfikladu srpkovité anémie).
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Vyukové cile:

Klicové kompetence:

Formy a prostiedky
hodnoceni:

Kritéria hodnoceni:

Navrh hodnoceni
a kritéria hodnoceni:

Pomlicky:
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Zak vysvétli, jak souvisi DNA a RNA sekvence se
strukturou proteinu. Zak uvede pfiklady dvou typl
informaci, které dokazeme ziskat ze sekvence DNA. Zak
zna a strucné predstavi tfi vybrané volné dostupné nastroje
pouzitelné pro praci se sekvencemi a databazemi. Zak
vysvétli pfiiny a nasledky onemocnéni srpkovitou anémii.
Zak otestuje hypotézu o vzajemné pribuznosti &lovéka,
Simpanze, gorily, orangutana a makaka a své rozhodnuti
zdUvodni.

Kompetence k uéeni: Zak se naudi vyhledavat informace
v riznych volné dostupnych zdrojich; zhodnoti kvalitu
a vyuzitelnost nalezenych informaci; nauci se hledat sou-
vislosti mezi ziskanymi daty a poznatky; interpretuje
ziskané poznatky.

Kompetence k feSeni problémii: Zak umi fesit problémové
ulohy a ziskané vysledky dokaze vyuzit pro pfipravu sdé-
leni pro spoluzaky; dokaze aplikovat ziskané poznatky
v praktickém Zivoté.

Kompetence komunikativni: Zak formuluje a prezentuje své
mysSlenky; efektivné vyuziva moderni informaéni techno-
logie.

Slovni hodnoceni v praibéhu feseni Ukold, slovni hodnoceni
vysledku a jejich interpretace.

Zak bude hodnocen za formulaci hypotézy, spinéni tkolu
a reflexi své hypotézy na zakladé svého vysledku.

Shrnuti napsané kazdym studentem, které obsahuje hypo-
tézu, vysledek a zavér v€etné zhodnoceni, zda vysledek
hypotézu podporuje, nebo vyvraci.

PocitaCe s pfipojenim k internetu s nainstalovanym free-
ware Cn3D, idealné do dvoijice, jeden uditelsky pFipojeny
k dataprojektoru.

Promitaci platno, tabule, kfida.

Model DNA.

www.otevrenaveda.cz
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Pracovni list pro studenta

Nazev: Bioinformatika — konkrétni vyuziti v hodinach

Jméno:

a) Ukol

e Sestav model DNA a demonstruj na ném zakladni strukturu této molekuly. Popis,
k ¢emu DNA slouzi a kde ji najdeme v lidskych bunkach.

e Formuluj hypotézu o pfibuznosti nasledujicich organismi: Homo sapiens sapiens,
Homo neanderthalensis, resp. Homo sapiens neanderthalensis, Homo sapiens ssp.
Denisova, Pan paniscus, Pan ftroglodytes, Gorillagorilla, Pongopygmaeus,
Pongoabelii, Macacamulatta. Pokud si nejste jisti Ceskymi nazvy, dohledejte si je.
Popiste, na zakladé kterych znak( jste hypotézu formulovali pravé takto. Z DNA
mitochondrialnich sekvenci, které zahrnuji mimo jiné gen pro cytochrom b (oznaéeny
1-14, viz soubor Lidoopi_CytB.txt), zjistéte, jaké jsou pfibuzenské vztahy mezi vyse
zminénymi organismy. Sestavte fylogeneticky strom (kladogram) a pfifadte Cislim
organismul nazvy: Homo sapiens sapiens (4x), Homo neanderthalensis, resp. Homo
sapiens neanderthalensis (3x), Homo sapiens ssp. Denisova, Pan paniscus, Pan
troglodytes, Gorillagorilla, Pongopygmaeus, Pongoabelii, Macacamulatta. Na zakladé
ziskaného vysledku vyhodnotte svoji hypotézu.

e Z DNA sekvence pro lidsky hemoglobin ziskejte RNA sekvenci, aminokyselinovou
sekvenci a model struktury proteinu. Poté ,zmutujte“ DNA sekvenci tak, aby kédovala
hemoglobin ¢lovéka trpiciho srpkovitou anémii (misto mutace najdéte na internetu),
ziskejte  RNA sekvenci, aminokyselinovou sekvenci a model struktury proteinu
pacienta se srpkovitou anémii. Sekvence i struktury proteinu porovnejte.

b) Vyklad

Cytochrom b je jeden zproteind kédovanych genem, ktery se nachazi v genomu
mitochondrii, a proto podléha tzv. mitochondrialni dédi¢nosti. To samoziejmé mlze mit vliv
na vysledny kladogram. Tento gen jsme si vybrali proto, Ze protein, ktery koduje, je
nezbytnou soucasti dychaciho fetézce. Je proto pfitomny u aerobnich organism(, tedy
i u vSech savcu. Protoze je nezbytny pro zivot, mutace v ném probihaji relativné pomalu. Ve
volné dostupnych databazich byly vyhledany sekvence tohoto genu pro vySe uvedené druhy
a jedince, ty byly nasledné ofezany o okrajové sekvence.

Srpkovita anémie je jedno z onemocnéni, které je zpUsobeno jedinou znamou bodovou
mutaci. Tato bodova mutace ve vysledku zpUsobi, Ze je na povrchu proteinu hemoglobinu
(ktery se sklada ze dvou podjednotek alfa a dvou podjednotek beta) hydrofobni
aminokyselina, ktera mlze zpulsobit zfetézeni molekul hemoglobinu, a tim i pozménéni tvaru
Cervenych krvinek. Vyhodou mulze byt, Ze heterozygoti pro tuto mutaci, u kterych neni
anémie (nedostatek kysliku) Zivot ohrozujici, jsou odolng&jsi vaci malarii.

¢) Pomucky

Model DNA, pocitae s pfipojenim k internetu, volné dostupny freeware Cn3D.

www.otevrenaveda.cz
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d) Pracovni postup
Evoluce ¢lovéka

1. Sestav model DNA, popi§ parovani bazi, ukaz jednotlivé baze, deoxyribdzu, zbytek
kyseliny fosfore¢né, pojmenuj jednotlivé chemické prvky.
2. Prohlédni si nasledujici DNA sekvence ze 4 rliznych hypotetickych druhu Zivogicha:

Zivodich 1 AAGTACTTTAGCGCGATTTCGTAGTACCATATGAAAATG
Zivodich 2 AACTGGTTTAGCCCGAACACGTAGTAGCACGTGAAAGGC
Zivofich 3 AAG-—-GCATAC-————— TCAAAGTTCAGTAARA———-CAG

Zivocich 4 AAGTACTTTAGCGCGATTTCGTAGTACCATATGAAAATG

Dokaze$ z nich néco vyvodit? Pokud ti pfijdou jako zmét ¢tyr riznych pismen, zkus
informaci obsazenou v genetickém kodu néjak vyuzit a zviditelnit.

Prejdi na stranky Clustal Omega, ktery dokaze porovnavat sekvence a délat z nich
kladogramy.

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

3. Vkopiruj vSechny sekvence mitochondrialni DNA, které zahrnuji mimo jiné gen pro
cytochrom b, pochazejici od 14 rlznych lidoopl ze souboru Lidoopi_CytB.txt jako
jeden celek do volného okna. Zmén, ze se jedna o DNA sekvence, a klikni na
»submit. Po chvili ¢ekani se ti ukazou sekvence sefazené nad sebou (Obr. 1.).
Vypozoruj, co znamena, kdyz jsou nékteré pozice oznacené hvézdiCkou. Ted uz mas
o podobnosti jednotlivych DNA sekvenci asi lepSi predstavu.

14 actaatassacactcaatgoaaacaasatatacgtocattgotttocacatggactocaaco
1z actazasttacactcaacagaaacadagoatatgtocattgttotogoatagactgtgact
13 actazastcacactCcaacagaaacasagoatatgtocattgttotogoatagactgtaact
11 actazaccCcacactcaataaaaatadsacatatgtocatocattotogoacggaccacyaco
i actaaacCCACACTCARACATARACAROICATACATCATLATLOEOOCACTTACTACATCOD
5 actaaacCCACACTCAACATARACARANCATACATCATLATLOLOOCACTTACTACRACT
é actaaacCCACACTCAACATARACARANCATACATCATLATLOLOOCACTTACTACRACT
i

actagaccCcacactcaacagasacaaagcatacatcattattctogocacgyactacaaco
actagaccCcacactCcaacagasacaaagcatacatcattattctogocacgdactacaaco
actasacccacactcaacagaaacaaagecatacatcattattoctogocacggactacaaco
actasacccacactcaacagaaacaaagecatacatcattattoctogocacggactacaaco
actasacccacactcaacagaaacaaagecatacatcattattoctogocacggactacaaco
actagaccCcacactcaatagatataaagcatatgtcattattctogocacgyactacaacs

0 actagactcacactcaataaaaataaaacatatgicattattctogocacggactacaaco
EET T T HEKEHE R ET T AT ETT T T T EEE T T T *

oD Ld Ra s

Obr. 1. Ukazka kusu sekvenci DNA sefazenych pomoci Clustal Omega. VSimni si
pozic oznaCenych hvézdi¢kou a vypozoruj, ¢im se li8i od neoznacenych pozic.

4. Klikni na ,Send to Clustal 2W phylogeny“, nech kod aligmentu (sefazeni DNA
sekvenci) a zmén ,klastrovaci metodu®“ na UPGMA (viz Obr. 2.).

www.otevrenaveda.cz



STEP 1-
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Obr. 2. Rizné ,klastrovaci metody*“, zvolte UPGMA.

Enter your multiple sequence alignment

Enter or paste a multiple sequence alignment in any supported format:
clustalo-120140226-222828-0282-29769966-pg

Or. upload a file: Soubor nevybran.

STEP 2 -

TREE FORMAT DISTANCE CORRECTION EXCLUDE GAPS

Default

STEP 3 -

[F] Be notified by email (Tick this box if you want te be notified by email when the results are available)

Set your Phylogeny options

CLUSTERING METHOD ™
= Neighbour-joining |L] off

Nelghbuur- Ummi

+ off - off

Submit your job

Klikni na ,submit® a nize se podivej na vysledny fylogeneticky strom vytvofeny na zakladé
sekvenci, které jsi programu dodal(a).

Pokud nezméni$ pfi tvorbé kladogramu v programu Clustal Omega ,klastrovaci metodu®, {j.
zpusob, kterym se s DNA sekvencemi pracuje, ziska$ trochu jiny obrazek, ktery ale nese
stejnou informaci. Zorientuj se v ném a porovnej ho se spoluzaky.

5.

6.

1.

Zkus si zakliknout rizné délky vétvi ,kladogram® i ,realnou®. Vysvétli, jak a pro¢ se
liSi.

Pfifad nazvy druhl jednotlivym Cislim sekvenci a zodpovéz tak otazku vzajemné
pfibuznosti.

Porovnej svij vysledek a hypotézu formulovanou v Uvodu praktického cviceni.

Lidsky hemoglobin
DNA sekvence beta podjednotky lidského hemoglobinu je nasleduijici:

gtgcacctgactcctgaggagaagtctgccgttactgccctgtggggcaaggtgaacgtggatgaagttggtggtga
ggccctgggcaggcetgcetggtggtctaccctiggacccagaggttctttgagtecttiggggatctgtccactectgatge
tgttatgggcaaccctaaggtgaaggctcatggcaagaaagtgctcggtgcectitagtgatggectggctcacctgga
caacctcaagggcacctttgccacactgagtgagctgcactgtgacaagctgcacgtggatcctgagaacttcaggce
tcctgggcaacgtgcetggtcetgtgtgetggceccatcacttiggcaaagaattcaccccaccagtgcaggcetgectatca
gaaagtggtggctggtgtggctaatgccctggcccacaagtatcac

Tvym Ukolem je ziskat zni sekvenci RNA, aminokyselin a model struktury
polypeptidu. NezZ se ale pusti§ do prace, pokus se nastinit, v éem se DNA sekvence
li5i od RNA sekvence (zejména v ohledu na slozeni nukleotidovych bazi).

Nejdrive preloz DNA sekvenci do RNA pomoci aplikace
http://www.attotron.com/cybertory/analysis/trans.htm.

VSechny ziskané sekvence si pfehledné popisuj a ukladej do jednoho souboru.

VySe uvedenou aplikaci nebo http://web.expasy.org/translate/ pouZij pro
preklad do sekvence aminokyselin.

Sekvenci aminokyselin  pouzij pro vyhledavani v proteinové databazi
http://www.rcsb.org/pdb/home/home.do podle sekvence aminokyselin (,sequence® na
horni li5té).

Najdi strukturu lidského hemoglobinu, ktera obsahuje i beta fetézce. Hledej zakladni,
nemutovanou strukturu.

www.otevrenaveda.cz



7.

10.

11.
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Podivej se na informace o polypeptidu a zkopiruj si ¢tyfmistny kéd, ktery je v ramci
databaze unikatni pro kazdou strukturu. Najde$ ho v pravém hornim rohu po
rozkliknuti informaci o strukture.

Tento kod vioz do programu Cn3D (legalni stazeni programu zdarma zde:
http://www.ncbi.nim.nih.gov/Structure/CN3D/cn3dinstall.shtml) a postupuj pfikazy file,
network load, single model. Prohlédni si strukturu (klikni levym tlacitkem mysi, drz
a pohybuj kurzorem — rotace modelu; klikni levym tlacitkem mysi, drz a soucasné
stiskni CTRL a pohybuj kurzorem — zoomovani). Dole mas zobrazenou sekvenci
aminokyselin, kdyZ v ni ¢ast oznaci$, zvyrazni se ti dana ¢ast struktury.

Najdi na internetu, jak a kde se liS§i sekvence DNA mutované formy hemoglobinu,
ktera je zodpovédna za srpkovitou anémii. Doporucuji k hledani pouzit anglické
vyrazy ,sickle cell anemia“, ,mutation®.

Prepi§ DNA sekvenci na mutovanou a stejnymi kroky ziskej RNA a aminokyselinovou
sekvenci i model struktury beta fetézce lidského hemoglobinu s mutaci pro srpkovitou
anémii.

Porovnej DNA, RNA, aminokyselinové sekvence a znazornéné struktury polypeptidu.
Popis rozdily.

e) Zpracovani pokusu

PFi hledani struktur v databazi proteint se orientuj i podle nazvl. Pokud napf. hledas lidsky
nemutovany hemoglobin, nevybirej struktury, které jsou podle nazvu pozménéné, mutované
apod. Naopak pokud vi§, Ze hleda$ beta fetézec spojeny se srpkovitou anémii (HbS, sickle
cell anemia), vyuzij toho pro vybér konkrétni struktury.

f) Zavér

Popis strukturu molekuly DNA, zdUrazni vlastnosti, které jsou vyuzivany pfi replikaci.
Porovnej svuj vysledny popis pfibuzenskych vztaht mezi Homo sapiens sapiens,
Homo neanderthalensis, resp. Homo sapiens neanderthalensis, Homo sapiens spp.
Denisova, Pan paniscus, Pan troglodytes, Gorillagorilla, Pongopygmaeus,
Pongoabelii, Macacamulatta a hypotézu formulovanou v uvodu praktického cviceni.
Porovnej DNA, RNA, aminokyselinové sekvence a znazornéné struktury polypeptidd
beta hemoglobinu nemutované a mutované formy. Popis rozdily.

Doporucené odkazy:

http://cs.wikipedia.org/wiki/Srpkovit%C3%A1 an%C3%A9mie

http://www.wikiskripta.eu/index.php/Hemoglobinopatie (zminéna 6. pozice)

http://www.osel.cz/index.php?zprava=645

http://www.hhmi.org/biointeractive/sickle-cell-anemia (video)

http://www.nature.com/scitable/topicpage/genetic-mutation-441 (zminéna 6. pozice)

http://en.wikipedia.org/wiki/Sickle-cell disease

http://evolution.berkeley.edu/evolibrary/article/mutations 06

http://www.dnalc.org/resources/3d/17-sickle-cell.html

http://ghr.nlm.nih.gov/condition/sickle-cell-disease

http://www.tamu.edu/faculty/magqill/gene603/PDF %20versions/Sickle%20Cell.pdf

http://sickle.bwh.harvard.edu/scd background.html

http://www.ncl.ac.uk/chemistry/outreach/pdbe/

http://www.wehi.edu.au/education/wehitv/haemoglobin _and _sickle cell anaemia/

(video o vzniku Fetézci hemoglobinu)
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Pracovni list pro pedagoga
Nazev: Bioinformatika — konkrétni vyuziti v hodinach

a) Ukol

e Sestav model DNA a demonstruj na ném zakladni strukturu této molekuly. Popis,
k ¢emu DNA slouzi a kde ji najdeme v lidskych burikach. (K prenosu genetické
informace, najdeme ji v jadfe.)

e Formuluj hypotézu o pfibuznosti nasledujicich organismi: Homo sapiens sapiens,
Homo neanderthalensis, resp. Homo sapiens neanderthalensis, Homo sapiens ssp.
Denisova, Pan paniscus, Pan troglodytes, Gorillagorilla, Pongopygmaeus,
Pongoabelii, Macacamulatta. Pokud si nejste jisti Ceskymi nazvy, dohledejte si je.
(Ceské nazvy: &lovék moudry, &lovék neandrtalsky, ¢lovék ,denisovan* (nékdy téz
oznacovan jako €. altaisky Ci €. sibifsky), Simpanz bonobo, Simpanz ucenlivy, gorila
nizinna, orangutan bornejsky, orangutan sumatersky, makak rhesus.) Popiste, na
zakladé kterych znakl jste hypotézu formulovali pravé takto. (Pravdépodobné
morfologické znaky.) Z DNA mitochondrialnich sekvenci, které zahrnuji mimo jiné gen
pro cytochrom b (oznaCeny 1-14, viz soubor Lidoopi_CytB.txt), zjistéte, jaké jsou
pfibuzenské vztahy mezi vySe zminénymi organismy. Sestavte fylogeneticky strom
(kladogram) a pfifadte Cislim organismu nazvy: Homo sapiens sapiens (4x), Homo
neanderthalensis, resp.Homo sapiens neanderthalensis (3x), Homo sapiens ssp.
Denisova, Pan paniscus, Pan troglodytes, Gorillagorilla, Pongopygmaeus,
Pongoabelii, Macacamulatta. Na zakladé ziskaného vysledku vyhodnotte svoji
hypotézu.

o Z DNA sekvence pro lidsky hemoglobin ziskejte RNA sekvenci, aminokyselinovou
sekvenci a model struktury proteinu. Poté ,zmutujte“ DNA sekvenci tak, aby kdédovala
hemoglobin ¢lovéka trpiciho srpkovitou anémii (misto mutace najdéte na internetu),
ziskejte  RNA sekvenci, aminokyselinovou sekvenci a model struktury proteinu
pacienta se srpkovitou anémii. Sekvence i struktury proteinu porovnejte.

b) Vyklad

Cytochrom b je jeden zproteini kdédovanych genem, ktery se nachazi v genomu
mitochondrii, a proto podléha tzv. mitochondrialni dédi¢nosti. To samoziejmé muze mit vliv
na vysledny kladogram. Tento gen jsme si vybrali proto, zZe protein, ktery koduje, je
nezbytnou soucasti dychaciho fetézce. Je proto pfitomny u aerobnich organism(, tedy
i u vSech savcu. Protoze je nezbytny pro zivot, mutace v ném probihaji relativné pomalu. Ve
volné dostupnych databazich byly vyhledany sekvence tohoto genu pro vySe uvedené druhy
a jedince, ty byly nasledné ofezany o okrajové sekvence.

Srpkovita anémie je jedno z onemocnéni, které je zpusobeno jedinou znamou bodovou
mutaci. Tato bodova mutace ve vysledku zplsobi, Ze je na povrchu proteinu hemoglobinu
(ktery se sklada ze dvou podjednotek alfa a dvou podjednotek beta) hydrofobni
aminokyselina, ktera muze zpUsobit zfetézeni molekul hemoglobinu a tim i pozménéni tvaru
Cervenych krvinek. Vyhodou mulze byt, Ze heterozygoti pro tuto mutaci, u kterych neni
anémie (nedostatek kysliku) Zivot ohrozujici, jsou odolng&jsi va&i malarii.

¢) Pomucky

Model DNA, pocitaCe s pfipojenim k internetu, volné dostupny freeware Cn3D.
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d) Pracovni postup

1.

Evoluce ¢lovéka

Sestav model DNA, popi$ parovani bazi, ukaz jednotlivé baze, deoxyribézu, zbytek
kyseliny fosfore¢né, pojmenuj jednotlivé chemické prvky. (Podle barev: Seda C, bila
H, Zluta P, Cervena O. Pozor, jsou znazornény jen nékteré H nutné pro pochopeni
struktury.)

Prohlédni si nasledujici DNA sekvence ze 4 rlznych hypotetickych druhl zivocichu:

Zivogich 1 AAGTACTTTAGCGCGATTTCGTAGTACCATATGAAAATG
Zivodéich 2 AACTGGTTTAGCCCGAACACGTAGTAGCACGTGAAAGGC
Zivog&ich 3 AAG-——GCATAC—————— TCAAAGTTCAGTAAA———CAG
Zivodich 4 AAGTACTTTAGCGCGATTTCGTAGTACCATATGAAAATG

Dokazes z nich néco vyvodit? Pokud ti pfijdou jako zmét ¢ty riznych pismen, zkus
informaci obsazenou v genetickém kodu néjak vyuzit a zviditelnit.

(Ze sekvenci Ize vyvodit, ze sekvence zivo€icha 1 a 4 jsou shodné, tj. muze jit o ten
samy druh organismu nebo dokonce i jedince stejného druhu, ZivoCich 2 je k1 a 4
relativné blizce pfibuzny v porovnani s Zivo€ichem 3; Ize vyvodit, Zze se patrné jedna
o kédujici ¢ast DNA, protoZe u ZivoCicha 3 chybi vzdy baze v nasobku tfi, tzv. triplety
bazi, které pravdépodobné koduji néjakou aminokyselinu.)

Prejdi na stranky Clustal Omega, ktery dokaze porovnavat sekvence a délat z nich
kladogramy.

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

Vkopiruj v8echny sekvence mitochondrialni DNA, které zahrnuji mimo jiné gen pro
cytochrom b, pochazejici od 14 riznych lidoopl ze souboru Lidoopi_CytB.txt jako
jeden celek do volného okna. Zmén, ze se jedna o DNA sekvence, a klikni na
,submit. Po chvili ¢ekani se ti ukaZou sekvence sefazené nad sebou (Obr. 1).
Vypozoruj, co znamena, kdyz jsou nékteré pozice oznacené hvézdickou. Ted uz mas
0 podobnosti jednotlivych DNA sekvenci asi lepsi predstavu.

14 ECTEETEREACACTCEATOCARACAREETATACOLCATLJCITTCACATgTRCTCCRRCT
1z BCTEERETTACACTCEACAJARACARATCATATOLCAT LI TCTCgCATATRCTTIaCT
13 BCTEaERETCACACTCEEACAJARACARATCATATOLCAT LI TCTCgCATAgRCTTARCT
11 BCtaBACCCACACTCAETARARATARAACATATJLCATCATLCTCJCACOgaCCACTACT
8 BctasacCCACACTLCARCAJRaRACARgUJCATACATCATLATLCTCgCACggactacagoe
5 actasacccacactcaacagaaacasagcatacatcattattoctogocacggactacaaco
& actasacccacactcaacagaaacasagcatacatcattattoctogocacggactacaaco
[

BctasaccCacCactcaacajasacaaagcatacatcattattctogcacggactacaaco
BctasaccCacCactcaacaganacaaagcatacatcattattctogcacggactacaace
BctasaccCacCactcaacaganacaaagcatacatcattattctogcacggactacaace
gctasacccacactcaacaganaacaaagcatacatcattattctogocacggactacaace
ectaaacccacactcaacagasacaaagecatacatcattattctogocacggactacaaco
Bactasacccacactcaataaasataaagcatatgtcattattctogcacggactacaace

] ectaaactcacactcaataaasataaaacatatgtcattattctogocacggactacaaco
EET TS dhkkkEEEE dkk kk Hkk  kEkEkE * kk k% kkk *

oD L R s

Obr. 1. Ukazka kusu sekvenci DNA sefazenych pomoci Clustal Omega. VSimni si
pozic oznaCenych hvézdi¢kou a vypozoruj, ¢im se liSi od neoznalenych pozic.

Pozice oznaCené hvézdickou jsou u v8ech sekvenci shodné — je tam stejna baze —
100% shoda. Jsou tedy pravdépodobné konzervativnéjSi, nemutovaly a zustaly
bé&hem evoluce zachovany.

Klikni na ,Send to Clustal 2W phylogeny“, nech kéd aligmentu (sefazeni DNA
sekvenci) a zmén ,klastrovaci metodu® na UPGMA (viz Obr. 2.)
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Obr. 2. ROzné ,klastrovaci metody“, zvolte UPGMA. (Tak dostaneme obvyklejsi
znazornéni, pokud nechame druhou metodu, informace bude stejna, jen jinak
znazornéna, viz nize Obr. 3. a 4.)

STEP 1 - Enter your multiple sequence alignment

Enter or paste a multiple sequence alignment in any supported format:
clustalo-120140226-222528-0282-29769966-pg

Or, upload afile: Soubor nevybran.

STEP 2 - Set your Phylogeny options
TREE FORMAT DISTANCE CORRECTION EXCLUDE GAPS CLUSTERING METHOD \M;

Default - off ~ off + Neighbour-joining |L] of

| NeiEh hnur—'ommi

STEP 3 - Submit your job

Be notified by email (Tick this box if you want to be notified by email when the results are available)

5. Klikni na ,submit® a nize se podivej na vysledny fylogeneticky strom vytvofeny na
zakladé sekvenci, které jsi programu dodal(a).

Studentim se znazorni kladogram (obr. 3)

Phylogram

Branch length: @ Cladogram © Real

14 0.118965
— 12 0.0408218
| S 13 0.0408218

11 0.0691032
8 0.017751
5 0.00212314

6 0.000414594
_: 7 0.000414594
1 0.00398555
— 40.00226724

2 0.00157729
— 3 0.00157729
——  90.032898
R 10 0.032898

Obr. 3. Kladogram vytvofeny metodou UPGMA na zakladé mitochondrialni DNA.
NejvzdalenéjSi od ostatnich je €. 14, makak, ktery mél spolecného predka s ostatnimi
lidoopy a ktery se od nich oddélil nejdfive, Cisla 12 a 13 znali orangutany, dale uz byl
spole¢ny pfedek Simpanzu a Clovéka, 9 a 10 Simpanzi, zbyva rod Homo, denisovan
(8) se pravdépodobné oddélil dfive, moderni lidé a neandrtalci jsou sesterské
skupiny). Cisla za nazvy taxon(i zna&i miru pfibuznosti, resp. délku jednotlivych vétvi
(pfibuzenska vzdalenost jednotlivych taxonu). Pokud jsou cisla v jednom kladu/linii
shodna, znamena to, ze dané dva taxony jsou si velmi blizce pfibuzné az identicke,
Cim vySsi je Cislo, tim dfive se dany taxon v evoluci oddélil.

www.otevrenaveda.cz
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Pokud nezméni$§ pfi tvorbé& kladogramu v programu Clustal Omega ,klastrovaci
metodu®, tj. zplsob, kterym se s DNA sekvencemi pracuje, ziskas trochu jiny obrazek,
ktery ale nese stejnou informaci. Zorientuj se v ném a porovnej ho se spoluzaky.

PFi pouziti klastrovaci metody ,neighbourjoining®, vypada fylogeneticky strom jinak
(obr. 4). Obsazené informace jsou ale stejné.

Phylogram
Branch length: @ Cladogram © Real
—_— 14 0.15412
12 0.05108
— 13 0.03057
11 0.06342

— 9 0.02985
— 10 0.03595

8 0.01973
——— 50.00205

6 0.00018
— 7 0.00067
10.00478
40.00199

2 0.0021
3 0.00105

Obr. 4. Kladogram vytvoieny metodou ,neighbourjoining“. ,Cteme* z pravého horniho
rohu, kde se nam opét jako prvni oddéluje makak, dale oba orangutani atd.

Zkus si zakliknout rdzné délky vétvi ,kladogram® i ,realnou®. Vysvétli, jak a pro¢ se
liSi.

Realna zohledriuje i jak moc jsou si dané druhy a izolaty blizké. V naSem pripadé
jsou si v8ichni velmi pfibuzni, proto se vétve zkrati, viz obr. 5.

Pfifad nazvy druhd jednotlivym €islim sekvenci a zodpovéz tak otazku vzajemné
pfibuznosti.

1-4 moderni lidé, 5-7 neandrtalci, 8 ¢lovék ,denisovan®, 9 a 10 Simpanzi, 11 gorila,
12 a 13 orangutani, 14 makak.
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Phylogram
Branch length: © Cladogram @ Real
14 0.118965

12 0.0408218
12 0.0408218
- 11 0.0691032
g8 0.017751
5 0.00212214
6 0.000414594
7 0.000414594
1 0.00398555
- 4 0.00226724
2 0.00157729
3 0.00157729
9 0.032898
10 0.0322898

=

Obr. 5. Fylogeneticky strom s ,realnou” délkou vétvi.

Porovnej svUj vysledek a hypotézu formulovanou v Uvodu praktického cviceni.
Porovnani pfibuzenskych vztahl; vyhodnoceni, jestli je studenti na zacatku
formulovali spravné. Pokud ano, zavér zni napf. tak, Ze vtomto pfipadé jsou
morfologické a molekularni znaky ve shodé. Tomu nemusi byt vzdy, napf. znama
konvergence — tvar téla velryby, Zraloka a ryby vznikl diky tlaku stejného prostiedi u
nepfibuznych skupin organismi. Pokud jsou morfologické a genetické znaky
dostupné, pouzivaji se vsouCasné dobé tak, Ze na kladogram na zakladé
molekularnich znaku se tzv. ,namapuji“ znaky morfologické.

Lidsky hemoglobin

DNA sekvence kodujiciho viakna (,sence”, ,positive“) beta podjednotky lidského
hemoglobinu je nasleduijici:

gtgcacctgactcctgaggagaagtctgecgttactgeccctgtggggcaaggtgaacgtggatgaagttggtggtgag

gccctgggcaggctgetggtggtctaccctiggacccagaggttctttgagtcecttiggggatctgtccactcctgatgctgt
tatgggcaaccctaaggtgaaggctcatggcaagaaagtgctcggtgcctttagtgatggcctggctcacctggacaa

cctcaagggcacctttgccacactgagtgagctgcactgtgacaagctgcacgtggatcctgagaactticaggctectg
ggcaacgtgctggtctgtgtgctggcccatcactttggcaaagaattcaccccaccagtgcaggctgcctatcagaaag
tggtggctggtgtggctaatgccctggcccacaagtatcac

Podtrzeny je Sesty koddn, ve kterém dochazi k mutaci (zaména prostfedniho
nukleotidu za t, tj. kodén gtg).

. Tvym ukolem je ziskat zni sekvenci RNA, aminokyselin a model struktury
polypeptidu. Nez se ale pustiS do prace, pokus se nastinit, v ¢em se DNA sekvence
li5i od RNA sekvence (zejména v ohledu na slozeni nukleotidovych bazi).

Uracil misto thyminu, DNA je dvoufetézcova, na rozdil od jednofetézcové RNA, DNA
obsahuje cukr deoxyribozu, na rozdil od RNA s rib6zou.

Nejdfive pfeloz DNA sekvenci do RNA pomoci aplikace
http://www.attotron.com/cybertory/analysis/trans.htm.
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VSechny ziskané sekvence si pfehledné popisuj a ukladej do jednoho souboru.

Sekvence RNA (Vznika prekladem podle ,antisence” vlakna, které je komplementarni
k vySe uvedenému ,sence” viaknu DNA. Proto ma stejnou sekvenci (pomineme-li
uracil misto thyminu), jako ,sence® vlakno.)

GUGCACCUGACUCCUGAGGAGAAGUCUGCCGUUACUGCCCUGUGGGGCAAG
GUGAACGUGGAUGAAGUUGGUGGUGAGGCCCUGGGCAGGCUGCUGGUGGUC
UACCCUUGGACCCAGAGGUUCUUUGAGUCCUUUGGGGAUCUGUCCACUCCUG
AUGCUGUUAUGGGCAACCCUAAGGUGAAGGCUCAUGGCAAGAAAGUGCUCGG
UGCCUUUAGUGAUGGCCUGGCUCACCUGGACAACCUCAAGGGCACCUUUGCC
ACACUGAGUGAGCUGCACUGUGACAAGCUGCACGUGGAUCCUGAGAACUUCA
GGCUCCUGGGCAACGUGCUGGUCUGUGUGCUGGCCCAUCACUUUGGCAAAG
AAUUCACCCCACCAGUGCAGGCUGCCUAUCAGAAAGUGGUGGCUGGUGUGGC
UAAUGCCCUGGCCCACAAGUAUCAC

Baze A — adenin je nahrazena uracilem, T — thymin adeninem, G — guanin cytosinem
a C — cytosin guaninem.

. Vy8e uvedenou aplikaci nebo http://web.expasy.org/translate/ pouzij pro pfeklad do
sekvence aminokyselin.

Sekvence aminokyselin

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVM
GNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLV
CVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

(Podtrzena kyselina glutamova je mutovana na valin.)

. Sekvenci aminokyselin  pouzij pro vyhledavani v proteinové databazi
http://www.rcsb.org/pdb/home/home.do podle sekvence aminokyselin (,sequence® na
horni listé).

Najdi strukturu lidského hemoglobinu, ktera obsahuje i beta fetézce. Hledej zakladni,
nemutovanou strukturu.

(Doporucena struktura napf. 2DN2, mozné jsou i jiné. Dobré je vybirat strukturu, ktera
je popsana jako zakladni, bez modifikaci, mutaci, nefuzovana apod.)

Podivej se na informace o polypeptidu a zkopiruj si Ctyfmistny kod, ktery je v ramci
databaze unikatni pro kazdou strukturu. Najde$ ho v pravém hornim rohu po
rozkliknuti informaci o strukture.

. Tento kod vloz do programu Cn3D (legalni stazeni programu zdarma zde:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/CN3D/cn3dinstall.shtml) a postupuj pfikazy file,
network load, single model. Prohlédni si strukturu (klikni levym tladitkem mysi, drz
a pohybuj kurzorem — rotace modelu; klikni levym tlacitkem mysi, drz a sou€asné
stiskni CTRL a pohybuj kurzorem — zoomovani). Dole mas zobrazenou sekvenci
aminokyselin, kdyz v ni ¢ast oznaci§, zvyrazni se ti dana €ast struktury (viz Obr. 6.)
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2DN2 - Sequence/Aligr
View Edit Mouse
2DNZ A

2DN2_B avita

DN C

2DN2 D

Obr. 6. Vizualizace struktury ,zdravého® lidského hemoglobinu pomoci programu
Cn3D. Nize jsou sekvence, Ctyfi ruzné, dvé pro podjednotky alfa a dvé pro
podjednotky beta. Pokud oznaCime néjaky usek, zvyrazni se Zluté a na modelu
struktury je vidét jako Zluté zvyraznény alfa helix vpravo nahofe na struktufe. Alfa
helixy jsou znazornéné jako zelené Sipky. VSimnéte si vazanych iontl Zeleza.

Najdi na internetu, jak a kde se liSi sekvence DNA mutované formy hemoglobinu,
ktera je zodpovédna za srpkovitou anémii. Doporu€uji k hledani pouzit anglické
vyrazy ,sickle cell anemia®“, ,mutation®.

napf.: http://www.wikiskripta.eu/index.php/Hemoglobinopatie
http://www.nature.com/scitable/topicpage/genetic-mutation-441

PrepiS DNA sekvenci na mutovanou a stejnymi kroky ziskej RNA a aminokyselinovou
sekvenci i model struktury beta fetézce lidského hemoglobinu s mutaci pro srpkovitou
anemii.

Porovnej DNA, RNA, aminokyselinové sekvence a znazornéné struktury polypeptidd.
Popis rozdily.

DNA
gtgcacctgactcctgtggagaagtctgccgttactgccctgtggggcaaggtgaacgtggatgaagttggtggtgagg
ccctgggcaggctgcetggtggtctacccttggacccagaggttctttgagtectttggggatctgtccactectgatgctgtt
atgggcaaccctaaggtgaaggctcatggcaagaaagtgctcggtgcctttagtgatggcctggctcacctggacaac
ctcaagggcacctttgccacactgagtgagctgcactgtgacaagctgcacgtggatcctgagaacttcaggctcctgg
gcaacgtgctggtctgtgtgctggcccatcactitggcaaagaattcaccccaccagtgcaggctgcctatcagaaagt
ggtggctggtgtggctaatgccctggcccacaagtatcac

RNA

GUGCACCUGACUCCUGUGGAGAAGUCUGCCGUUACUGCCCUGUGGGGCAAG
GUGAACGUGGAUGAAGUUGGUGGUGAGGCCCUGGGCAGGCUGCUGGUGGUC
UACCCUUGGACCCAGAGGUUCUUUGAGUCCUUUGGGGAUCUGUCCACUCCUG
AUGCUGUUAUGGGCAACCCUAAGGUGAAGGCUCAUGGCAAGAAAGUGCUCGG
UGCCUUUAGUGAUGGCCUGGCUCACCUGGACAACCUCAAGGGCACCUUUGCC
ACACUGAGUGAGCUGCACUGUGACAAGCUGCACGUGGAUCCUGAGAACUUCA
GGCUCCUGGGCAACGUGCUGGUCUGUGUGCUGGCCCAUCACUUUGGCAAAG
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AAUUCACCCCACCAGUGCAGGCUGCCUAUCAGAAAGUGGUGGCUGGUGUGGC
UAAUGCCCUGGCCCACAAGUAUCAC

Aminokyseliny

VHLTPVEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVM
GNPKVKAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLV
CVLAHHFGKEFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

Rozdil dany mutaci jediné baze zpusobi zaménu jedné aminokyseliny (hydrofilni kys.
glutamova je nahrazena valinem, ktery je hydrofobni). Nékdy nemusi jedno-
nukleotidova zaména zpUsobit zaménu aminokyseliny a nékdy ani zameéna
aminokyseliny nezpUsobi jiné vlastnosti proteinu. V tomto pfipadé ale hydrofobni
aminokyselina zpusobi, Ze hemoglobin ma tendenci se na sebe ,lepit* a tvofit fetézce
(viz Obr. 7.). Ty zméni i tvar bunky, takze dochazi k méné efektivnimu pfrenosu
kysliku a k ucpavani viasecnic. NiZe je zobrazena doporucena struktura 2HBS,
protoze znazorfiuje dvé molekuly orientované hydrofobnimi zbytky valinu k sobé. Je
mozné zvolit i jiné struktury, nékde bude pouze jedna molekula. Je dobré vybirat
i podle popisu a vyskytu slovnich spojeni jako ,sickle cell, ,anemia“, ,hemoglobin S¢,
které vsechny odkazuji na mutovany hemoglobin zapficifiujici srpkovitou anémii.
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Obr. 7. Vizualizace struktury lidského hemoglobinu s mutaci zpasobujici srpkovitou
anémii. Valin na pozici 6 v beta fetézci je zvyraznén Zluté. Tato vizualizace struktury
2HBS obsahuje dva tetramery, kazdy slozeny ze dvou fetézcu alfa a dvou fetézcl
beta. Z jejich orientace je vidét, ze maji tendenci vytvaret fetézce, aby byl ,skryt*
hydrofobni valin.

e) Zpracovani pokusu

Pokud jsou Zaci pokrocili nebo mate dostatek ¢asu, je mozné, aby si i vychozi sekvenci beta
fetézce lidského hemoglobinu nasli sami. PFipadny postup je vyhledani v databazi
http://www.ncbi.nim.nih.gov/nucleotide (zménit z ‘Alldatabases’ na nucleotide), doporu€ena
klicova slova jsou: Humanhaemoglobin A beta chain.

Vysledek viz http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/A01592.1
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Obsahuje DNA sekvenci (pozor, bez uvodniho atg), popis, aminokyselinovou sekvenci
(pozor, bez uvodniho methioninu).

Pfi hledani struktur v databazi proteint se orientujte i podle nazvi. Pokud napf. hledate
lidsky nemutovany hemoglobin, nevybirejte struktury, které jsou podle nazvu pozmeénéné,
mutované apod. Naopak pokud vite, Zze hledate beta Fetézec spojeny se srpkovitou anémii
(HbS, sickle cell anemia), vyuzijte toho pro vybér konkrétni struktury.

f) Zaver

e Popis strukturu molekuly DNA, zduraznéte vlastnosti, které jsou vyuzivany pfi

replikaci.
Dvousroubovice, antiparalelni fetézce, kostru tvofi deoxyribéza a zbytek kyseliny
fosfore¢né, dovnitf jsou orientovany dusikaté baze, které spolu paruji vodikovymi
mustky. Strukturu dvou Fetézcl ale drzi pohromadé slabé vazby mezi jednotlivymi
pary. Maly a velky zlabek. Diky parovani bazi pfesné zname sekvenci druhého
fetézce podle prvniho.

e Porovnej svUj vysledny popis pfibuzenskych vztahl mezi Homo sapiens sapiens,
Homo neanderthalensis, resp. Homo sapiens neanderthalensis, Homo sapiens
spp. Denisova, Pan paniscus, Pan troglodytes, Gorillagorilla, Pongopygmaeus,
Pongoabelii, Macacamulatta a hypotézu formulovanou v Uvodu praktického
cviceni. Viz vyse.

e Porovnej DNA, RNA, aminokyselinové sekvence a znazornéné struktury
polypeptidi beta hemoglobinu nemutované a mutované formy. Popi$ rozdily. Viz
vyse.

Doporucené odkazy:

http://cs.wikipedia.org/wiki/Srpkovit%C3%A1 an%C3%A9mie

http://www.wikiskripta.eu/index.php/Hemoglobinopatie (zminéna 6. pozice)

http://www.osel.cz/index.php?zprava=645

http://www.hhmi.org/biointeractive/sickle-cell-anemia (video)

http://www.nature.com/scitable/topicpage/genetic-mutation-441 (zminéna 6. pozice)

http://en.wikipedia.org/wiki/Sickle-cell disease

http://evolution.berkeley.edu/evolibrary/article/mutations 06

http://www.dnalc.org/resources/3d/17-sickle-cell.html

http://ghr.nlm.nih.gov/condition/sickle-cell-disease
http://www.tamu.edu/faculty/magill/gene603/PDF %20versions/Sickle%20Cell.pdf
http://sickle.bwh.harvard.edu/scd background.html

http://www.ncl.ac.uk/chemistry/outreach/pdbe/

http://www.wehi.edu.au/education/wehitv/haemoglobin _and sickle cell anaemia/
(video o vzniku fetézci hemoglobinu)
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Opakovani
Bioinformatika — konkrétni vyuziti v hodinach

Jméno:

Zodpovéz nasledujici otazky:

1. Z Ceho se sklada DNA?
2. Jaky nese naboj a ktera ¢ast ji ho udili?

3. Vi§, Ze jeden fetézec DNA ma nasledujici sekvenci AGT CTA GTC GAT. Napi$ sekvenci
druhého fetézce dvouSroubovice.

4. Vyjmenuj dvé moznosti, z éeho mlze$ vyvozovat pfibuzenské vztahy mezi organismy.

5. Zhodnot, jak byly a jsou tyto moznosti vyuzivany v minulosti a dnes.

6. Nacrtni kladogram se ¢tyfmi riznymi skupinami organismu (napf. rizné rody Zivocichu)
a popis na ném sesterské skupiny, spoleéného pfedka.

7. Uved ftfi pfiklady informaci, které muZzeme z DNA ziskat (které jsou v DNA uloZeny).

8. Vysvétli, pro¢ zaména jednoho nukleotidu muze, ale nemusi zménit kédovanou
aminokyselinu.

9. Pokud dojde kzaméné aminokyseliny, napfiklad vlivem mutace, co zvysi
pravdépodobnost, Ze se polypeptidy budou lidit nejen primarni strukturou (sekvenci), ale
i tvarem a celkovym sbalenim?

10. Vysvétli, pro¢ je mozné ze sekvence DNA ziskat sekvenci RNA a nasledné

aminokyselin, ale ze sekvence aminokyselin neni mozné ziskat jednozna¢nou sekvenci
DNA nebo RNA.

www.otevrenaveda.cz
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Opakovani — feseni pro pedagoga

Bioinformatika — konkrétni vyuziti v hodinach

Zodpovéz nasledujici otazky:

1.

2.

10.

Z Ceho se sklada DNA? Dusikaté baze, deoxyribdza, zbytek kyseliny fosforecné.

Jaky nese naboj a ktera Cast ji ho udili? Zaporny, zbytek kyseliny fosforecné, ktery je
zaporny po oddisociovani vodiku.

Vi§, Ze jeden fetézec DNA ma nasledujici sekvenci AGT CTA GTC GAT. Napi$ sekvenci
druhého Fetézce dvousSroubovice. TCA GAT CAG CTA

Vyjmenuj dvé moznosti, z ¢eho muzes§ vyvozovat pfibuzenské vztahy mezi organismy.
Morfologické (napf. tvary a usporadani kosti, zilek v kfidlech hmyzu atd.) a molekularni
znaky (sekvence DNA).

Zhodnot, jak byly a jsou tyto moznosti vyuzivany v minulosti a dnes. Dfive pouze
morfologické znaky, puvodné spiSe makroskopické, dnes idealné kombinace obou, resp.
molekularni a namapovani znakd morfologickych.

Nacrtni kladogram se ¢tyfmi rdznymi skupinami organismui (napf. rdzné rody zivoc&icha)
a popi§ na ném sesterské skupiny, spole¢ného pfedka. Spolec¢ny pfedek je na bazi
vétve pfed rozvétvenim, sesterské skupiny jsou rovnocenné vedle sebe, maji
spolecného predka.

Uved ftfi pfiklady informaci, které mizeme z DNA ziskat (které jsou v DNA ulozeny).
Informace o sekvenci aminokyselin a o pfibuznosti organismu, pfipadné v konkrétnich
pfipadech o intenzité prepisu (u regulanich sekvenci).

Vysvétli, pro€ zaména jednoho nukleotidu mize, ale nemusi zménit kddovanou
aminokyselinu. Nékteré aminokyseliny jsou kédovany vice kodony — geneticky kod je
tzv. degenerovany.

Pokud dojde kzaméné aminokyseliny, napfiklad vlivem mutace, co zvySi
pravdépodobnost, Ze se polypeptidy budou liSit nejen primarni strukturou (sekvenci), ale
i tvarem a celkovym sbalenim? Rozdilné vlastnosti aminokyselin, napf. naboj,
hydorofobie, tj. postranni skupiny rozdilni struktury a vlastnosti.

Vysvétli, pro€¢ je mozné ze sekvence DNA ziskat sekvenci RNA a nasledné
aminokyselin, ale ze sekvence aminokyselin neni mozné ziskat jednoznacnou sekvenci
DNA nebo RNA. Nékteré aminokyseliny jsou kodovany vice kodony — geneticky kod je
tzv. degenerovany.
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