1* PROVA DE BIOLOGIA MOLECULAR COMPUTACIONAL - FCI0760

Aluno: N.o USP:

Data: 14/10/2016 Nota:

1) Alinhe, manualmente, as sequéncias HGSAQVKGHG e KTEAEMKASEDLKKHGT
utilizando o algoritmo de programacao dindmica e a matriz de substituicao
BLOSUM 40. Utilize, para esta finalidade, as matrizes abaixo. Preencha a matriz
de escores, determine o traceback e o alinhamento final obtido.
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2) Analise a sequéncia proteica AMV79340.1 quanto a existéncia de hélices
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Figura 1. Matriz de substituigdo BLOSUMA4O0.

transmembrana (TM). Para esta finalidade, calcule o indice de hidrofobicidade
em janelas de 20 aminoacidos. Para esta sequéncia. Ha hélices TM? Se sim,

guantas podem ser inicialmente identificadas?

Duas sequéncias foram alinhadas pelo mesmo programa, porém usando
parametros distintos. Os alinhamentos obtidos estdo mostrados abaixo. Com

base nos alinhamentos, responda:

a. Qual a principal diferenga entre os alinhamentos?

Para este caso, qual alinhamento deve ser mais apropriado?

Explique as diferengas conceituais entre os parametros utilizados nestes

alinhamentos.



10 ] k2] ad 50 60
celloh MYDEFSTYRTALLLSMLATSRACOVCTY TRETHPELTROTCECACECTTTACEVYIDANK
POg—de MRES----SLANRLGLVALANAD GEPT

12 20

70 =1 50 igpd 114 L23
celloh REVHEYVGCYIHCY SoHTWDAS ICETOTTCASECALECATYES TYOVTTACSSLALNFVTT

POg-de W FLEITEY T mmm e e mmm e e
i

130 140 150 160 170 -1
sellsh ASUERIGEALYLLALDSTYETFRLERAEFTF DV IVENLPCOL ALY P SHIATGEVERT
POt FERFTOO0T DASH GYI--F
& 50

150 200 a1e 20 230
cellch PTNEAGAKYETGYCHS0CPRI-LEF I DGORN] EGRERSSTOVHAG TGRIGECCPEMD THE
POO-d8 PERSCG-nmmnnmm - QAPEEFIELPCGEAERCH - mmmmmmm e mmmmmm e m e

&0 70

a0 50 260 i) 200 %0
cellch ANSISSAFTRANEGDSVDTHCTGDTOGG TY SDTTORY SHTCIPIGEITRPYRFGETHIYG
POO-48 =mmmmmmemmmmmmmmmmm e IOHALOGEMEN « oo e e e m e e HPLL W m e e

20 30
300 3] i ] 130 340 50

celleh PEETVIRGEFFTVETOR ITHDGTOTGTL TE IRRLY WGV IGHGPS TYTARSGRETTES

TR ] TR

POO-de ==-WVDGETP-==== RISARMATDY AP - c e c e m e e o PAIYE0FR=======
100 110
360 3] ]I ] ELT-] 400 410
gollch FCRAEETLIGITHYFETHGRGL SANG DALGDGHY LV LS LW DHARDMLE LIS D TP TTSCAS
POl s=ssssssssssssssc===LTILOEACTHEN QAT eccaanaanax sasaa FRODECTR
1z 130 140
420 430 440 450 460 T
collch SPGVARGTCET ATV AR PG YV TY SR LR G TLN S TY BoT BG5S 55 TTLTTE
PO0-de WICCACEI-=FITOSAV P ecccccccccccacaaaaacacaaanaaa=OHAFEE TT- oo a
L5 1s0
400 490 500 510 520 530
oellon ASTETTESNTTTTTSNTATISE 88 THVADL Y COOCCOCHTLP TTCASCTC TR DY Y EGC
POO-de —========FPLTPS0PISoL YRESEALD- PO P DI CHAR T - —ccm e mmmmmmmmmme =
170 1E0 1940
40
cellon L

POg—de TLYDYYLOQLTRAPFLEGGAP TOFPTOOFF TTTAPFFPEPES TEVEC PEAFQFRTOMITVA
2500 3] 220 230 240 250

Figura 2. Alinhamento 1.
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Figura 3. Alinhamento 2.

4) A cristalina é um produto génico presente em diversas espécies, incluindo em

humanos. Usando a ferramenta Entrez do NCBI:

a.

Identifique quantos genes diferentes existem para a cristalina (crystallin,
em inglés).

Analise a composicdo de dominios para estes genes. Ha diferencas entre
eles? Com base na composicio de dominios e em anadlises
complementares, é possivel associar diferencas funcionais entre estes
genes.

5) Dado o arquivo prova.fasta, disponivel no site http://nascimento.ifsc.usp.br e

contendo multiplas sequéncias de cristalinas:

a.

Faca um alinhamento multiplo das sequéncias usando a ferramenta
ClustalX.

Utilizando este alinhamento, construa uma arvore filogenética e avalie
sua arvore através do método de bootstraping.

A arvore filogenética obtida estad de acordo com o que seria esperado?
Para responder a esta pergunta, consulte os cédigos de entrada das
sequéncias na base Entrez.
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