ESERCITAZIONE 4

Pagineinter net
ExPaStttp://www.expasy.org/tools

SMS: http://www.bioinformatics.org/sms2/
CUTG: http://www.kazusa.or.jp/codon

Programmi locali
Notepad++http://notepad-plus.sourceforge.net/it/site.htm
MS Excel

Obiettivi

1. Capire l'uso dei codoni

2. ldentificare regioni idrofobiche in una proteina
3. Capire la frammentazione con proteasi in silico

Procedura
---Parte 1. codon usage ----

1. Cercare su CUTG la tavola dei codoni di eschaicoli (quella fatta con 8087 geni).
2. Copiarla e incollarla in Notepad++. Eseguiresaatituisci usando: cerca=" +" e
sosituisci con="\t". Copiare il risultato e incalla in Excel.

3. Cercare la sequenza codificante della protes@i22(trovare il codice CAA26463).
Copiarla e incollarla nel tool “Codon Usage” di SM®podiché premere Submit.
Copiare il risultato e ripetere la procedura ditisozione del punto 2. Copiare il risultato
in Excel (accanto alla tavola incollata in precezgn

4. In excel, rimuovere le colonne relative al nuongircodoni (Number). Ordinare
separatamente le due tabelle usando le colonnectCpsistemare le tabelle una accanto
all'altra, dopodiché inserire una nuova colonnao@ ka formula “=A2&” "&B2.
Ordinare di nuovo tutto secondo la nuova colonna.

5. Fare un grafico ad istogramma con i valori (0del genoma di coli (seriel) e con
quelli estratti dalla proteina L2. Osservarela dipprzione nell’'uso dei codoni perl gli
aminoa cidi glicina (G) e argininina (R).

--- Parte 2: diding windows ---

1. Ottenere la sequenza della proteina PDGFR ui{i&t234. Osservarne le
catareristiche nelle Features.

2. Andare su Protscale ed incollare la sequeneglisce la scala di idrofobicita (Kyle &
Doolittle) e lanciare I'analisi.

3. Scaricare il file numerico e lavorarlo come ahio 2 della parte 1: I'oboiettivo e
ottenere dei dati tab-separati per incollarili xcel.

4.Incollare i dati in excel e replicare il plotlliotScale.

3. Evidenziare la regioni idrofobiche (> 1): c'@éadcosa di atteso in base alle features
della proteina?



4. Ripetere le analisi con la propensione alpha(@rasman).
--- Parte 3: proteolisi in silico ---

1. Data la protein di prima, eseguire un tagliosiiico” con la tripsina con peptmass.

2. Collezionare la lista dei frammenti, segliern &aso

3. Aprire Mascot e incollarli nell'interfaccia. Rigire i campi richiesti e laciare I'analisi.
4. Osservare i risultati: € presente la proteireaala si era partiti?



