Fylogeneticka analyza

Vyberte si 18 sekvenci riznych proteint, ktere sdileji alespon 30% identitu.
Zvolte sekvence z riznych oraganismu. Zvolte i dvé sekvence, které maji identitu
nizsi (ale jsou nalezeny jako potencialni podobné sekvence) - nevolte ale totalné
odlisné (predevsim v délce)

1) Pripravte si data (zeditujte nazvy), tak aby byla jednoznacne kratce a
smysluplne pojmenovana (napr: vymazte"sp|gi|P31415626|QNXY_CJAPONa
nahradte slovem rice, R. solanacearum, mys, atd ..., ze které sekvence pochazi.
Bude to nasledné pirehlednéjsi.

2) Udélejte vicenasobné sekvenc¢ni priloZeni (idealné ClustalW2 (uZ neni
dostupny na EBI, d4 se stahnout jako stand-alone z clustal.org ¢i je dostupny na
strankach https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw), Clustal Omega ¢i jinym
softwate. Pro jednodussi praci je mit sekvence obdobné délky, ale neni
nutné

3) Proved’te dvé fylogenetické analyzy s pouZzitim Neighbor Joining metodou a
pak UPGMA (moZno na:
https://www.ebi.ac.uk/Tools/phylogeny/simple_phylogeny/), ale klidne
vyzkousejte jiné stranky

4) Popiste vysledné priloZeni a zahriite grafické obrazky alignmentu i fylogeneze.
(5) Proved’te totéZ na urovni (c)DNA..

(6) Maji stromy stejnou topologii?

(7) Maji stromy stejnou délku vétvi?
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(8) Pokud 6 a 7 neni pravda, popiste rozdily a zkuste navrhnout, proc se tyto
stromy od sebe lisi.

(9) Ukazuji stromy naznaky paralogni evoluce_?

(10) Které uzly jsou ortologni a které paralogni?

Pro znazornéni a formatovani stromd muiZete vyuzit napt. http://itol.embl.de
(upload) ¢i jakykoli jiny program.

Do protokolu zahrtite i VaSe sekvence ve FASTA formatu

(11) vyberte si nejkonzervovanéjsi cast priloZeni a vygenerujte jeho "sekvencni
logo" (napt. http://weblogo.berkeley.edu/)



