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Pomécky:
Pocitac s nainstalovanym programom BioEdit a stabilnym pripojenim k internetu.

Uvod:

Jednou z oblasti biologie, ktora sa v modernej dobe dostdva stdle viac do popredia je
bioinformatika. Bioinformatika sa zaoberd metédami na zhromazdovanie, analyzua
vizualizaciu rozsiahlych suborov biologickych dat. Opiera sa najma o vedomosti z oblasti
molekularnej bioldgie, genetiky a na druhej strane teoretickej informatiky. Kedze velka
vacsina z vds ma pravdepodobne zatial' len velmi malé skisenosti s tymito oblastami,
budeme sa snazit vam toho ¢o najviac vysvetlit v rdmci teoretického popisu pri jednotlivych
Castiach. Taktiez sme si pre vas pripravili slovnicek niektorych pojmov, ktoré sa budu
pouzivat v tejto Ulohe a je vhodné, aby ste im rozumeli. Vyuzivanie internetu na iné Gcely, ako
od vas priamo vyzadujeme v ulohdach, je prisne zakazané. Aj ked' si v praxi bioinformatici
Castokrat pomahaju dohladavanim informacii, my chceme otestovat aj vase biologické
znalosti a preto, ak budete odhaleni pri podvadzani, moze to viest k diskvalifikacii z celej
sutaze.

Zadanie sme pre vas pripravili aj v papierovej forme, aj ako PDF subor uloZeny na ploche
v pocitaci. Je na vas, s ktorou formou sa vam bude pracovat lepsie, avSak pri niektorych
Ulohach (otvorenie linku, kopirovanie, ...) budete musiet pouZit prave subor z pocitaca.
Naopak, vase finalne rieSenia dopliite do papierovej formy, pretoze ti budeme opravovat.

Bioinformatické nastroje aprogramy su v modernej dobe, bohuzial, skoro vyhradne
v anglictine. Aj ked' vieme, Ze vacsina z vas anglictinu ovlada urcite dostatocne na to, aby ste
nemali problém s takymito nastrojmi pracovat, nechceme znevyhodnit tych, ktorym by robila
problém. Preto sme sa snazili Ulohy zostroijit tak, aby ste jej znalost potrebovali ¢o najmenej.
NavySe sme pre vas do prehliadaca Google Chrome nainstalovali rozSirenie Google
Translate, pomocou ktorého si moZete prelozit ci uz jednotlivé slova alebo celé stranky. Toto
rozsirenie najdete vpravo hore po kliknuti na ikonku:

B

Pokial' narazite v priebehu sutaZe na nejaky technicky problém (problém s internetom,
nefunkcnost programu..) alebo problém s prekladom anglictiny, prihldste sa a my vam
prideme poméct.



Slovnik pojmov:

DNA alebo deoxyribonukleova kyselina je polymér zlozeny 2z dvoch
polynukleotidovych retazcov, ktoré sa navzajom ovijaju a vytvaraju dvojitu Spiralu.
DNA nesie genetické instrukcie pre vyvoj, fungovanie, rast a reprodukciu vsetkych
znamych organizmov a mnohych virusov. Je ulozena hlavne v jadre, z mensej Casti v
inych organelach (mitochondrie, chloroplasty).

Nukleotid - jednotlivé retazce su zlozené z jednoduchsich monomérnych jednotiek
nazyvanych nukleotidy. Kazdy nukleotid sa sklada z jednej zo Styroch dusikatych baz
(cytozin [C], guanin [G], adenin [A] alebo tymin [T]), cukru nazyvaného deoxyrib6za a
fosfatovej skupiny.

Nukleotidova sekvencia — poradie nukleotidov, v akom sa nachadzaju na danom
vlakne (oznacené podla dusikatych baz, ktoré obsahuju jednotlivé nukleotidy).
Komplementarita — nukleotidy su spolu komplementarne, Cize sa viazu spolu podla
urcitych pravidiel. Konkrétne sa medzi dvomi vidaknami DNA cytozin viaze s guaninom
(C a G su komplementarne) a adenin s tyminom (A a T si komplementarne).
Kodujuce atemplatové vlakno — jedno vlakno DNA oznacujeme ako templatové
adruhé ako koédujuce. Templatové slizi ako podklad pre prepis (transkripciu) do
mRNA a kdédujuce sa vola tak preto, ze jeho sekvencia je rovhaka ako vznikajuca
mRNA, ktord koduje poradie aminokyselin v proteine (s tou vynimkou, Ze DNA
obsahuje tymin, ale RNA namiesto toho uracil) - viac sa dozviete v dalSom texte.

5 a 3' koniec — kazdé vldakno DNA ma z chemického hladiska rozdielne 2 konce,
jeden oznacujeme ako 5° — konci fosfatovou skupinou — a druhy ako 3’ - kon¢i OH
skupinou (pozri obrazok nizsie). O dvoch vidknach DNA dvojzavitnice plati, ze su
antiparalelné, teda jedno vlakno ide v smere od 5' k 3’ a druhé v smere od 3' k 5'. Plati,
Ze nové nukleotidy dokazu bunkové enzymy pridavat len na 3’ koniec.

Fragment — Usek DNA.

Syntéza DNA alebo RNA - tvorba nového vlakna (DNA alebo RNA) $pecializovanym
enzymom, na zaklade principov komplementarity podla iného vlakna DNA alebo RNA
(tzv. templatu).



e Sekvenovanie — metdda, pomocou ktorej sme schopni zistit nukleotidovi sekvenciu
z neznamej DNA. Existuje viacero metdd, ale v texte sa budeme zaoberat len jednou.
Jej zakladom je, ze k vlaknu, ktoré sekvenujeme, dopifiame (syntetizujeme) od konca
nové, komplementarne vlakno a sledujeme, ktory nukleotid bol na toto nové vlakno
prave pridany. Pri dosyntetizovavani nového vlakna sa vzdy pridavaju bazy podla
komplementarity.

e Reverzne komplementarne vlakno - vldkno, ktoré ma kdanému vldknu
komplementarne bazy (pozri vysSie) anavySe mda opaénl orientaciu (t. j. je
antiparalelné).

e Zarovnanie (alignment) - sposob vzajomného usporiadania sekvencii DNA, RNA
alebo proteinu, ktoré slizi na identifikdciu oblasti podobnosti, ktoré moézu byt
désledkom funkénych, strukturalnych alebo evolu¢nych vztahov medzi sekvenciami.

e Databaza (proteinov) - subor informdcii (o proteinoch), ktoré boli zhromazdené a su
volne dostupné pre verejnost.

e Kodon - sekvencia troch nukleotidov, ktoré urCuju zaradenie konkrétnej
aminokyseliny do polypeptidového retazca (viac v texte).

e Aminokyselina — organicka zlucenina, ktora predstavuje zakladnu stavebnu zlozku
proteinov.

e Polypeptid — vldkno tvorené aminokyselinami, z ktorého postupnymi Udpravami
vznikne vysledny protein.

Prakticka cast:

V tejto ulohe si priblizime niekolko zakladnych Ccinnosti, s ktorymi sa stretavaju
bioinformatici v ich kazdodennej praxi. Jednym z problémov, s ktorym sa mézu stretnut, je
identifikacia neznameho DNA fragmentu.

V ramci metagenomickej Studie, v ktorej sa Studovali mutantné bunky cicavcov z réznych
exokrinnych Zliaz, sa vasim kolegom podaril z jednej populacie buniek vyizolovat neznamy
usek DNA. Aby zistili o fom viac, poslali ho na sekvenovanie, z ktorej vam prisiel takyto
subor ako vysledok:

BiO_2024 fas

Po stiahnuti suboru (hl'adajte v priec¢inku ,Stiahnuté subory”) a kliknuti nan by sa vdam mal
otvorit v uz predinstalovanom programe BioEdit. Ako mozete vidiet, tento subor obsahuje 2
sekvencie. V l'avom stipci m4 kazda svoj nazov a v hlavhom okne ma kazda vypisanu svoju
nukleotidovu sekvenciu.

Pozn.: V$imnite si, Ze lavy stipec s ndzvami sekvencii sa d4 v programe BioEdit zvaésovat
a zmensovat potiahnutim za listu.

Uloha 1:
Vedl'a ndzvu napiste, aku dizku (pocet nukleotidov) maju jednotlivé sekvencie:

A. Fw - Neznamy DNA fragment
B. Rv-Neznamy DNA fragment


https://drive.google.com/file/d/1mbkNzTCC8HtKuVbH60ZD9C9XX6P3lluf/view?usp=sharing

Napriek tomu, ze sme mali len jeden fragment, sekvenovali sme ho v 2 sekvenacnych
reakciach. Pri prvej bol k nemu pridany tzv. Forward primer, pri druhom tzv. Reverse primer.
Primer je kratky usek nukleotidov, ktory nasadne na nasu DNA a sluzi ako zacCiatok
novovznikajuceho vlakna pri sekvenovani. Pri pridavani dalSich nukleotidov potom
sekvenacny pristroj deteguje, ktory nukleotid bol prave pridany a tak sa postupne zisti cela
sekvencia neznamej DNA. Ako je znazornené aj na tomto obrazku, Forward primer je
komplementarny k jednému vlaknu a Reverse primer k druhému.
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Uloha 2:
Rozhodnite o pravdivosti nasledujucich tvrdeni (do daného riadku napiste P ako pravdivé
alebo N ako nepravdivé):
A. Pri sekvenovani sa mozu nukleotidy pridavat na oba konce primeru.
B. Vo vysledkoch sekvenovania vzorky s Reverse primerom nebudeme schopni vycitat,
aka bola sekvencia tohto primeru.
C. Videdlnom pripade nenasadaju Forward a Reverse primer priamo na vnutorné okraje
sekvenovaného Useku DNA, ale na oblasti nachadzajlce sa tesne pred a za nim.
D. Sekvencia vzorky s Forward primerom bude totoznd s ¢astou sekvencie plus vlakna.

Nase 2 sekvencie v BioEdite sa nepodobaju, pretoZe kazda je z iného vldkna (pozri aj schému
vyssie). Bude teda potrebné jednu z nich prepisat do reverzne komplementarneho vlakna.

Uloha 3:

Predstavte si, Ze ste poslali vzorku DNA spolu s Reverse primerom a prisla vam vysledna
sekvencia AATGGCCGTAGC. Ako by vyzeral vysledok sekvenovania, keby ste namiesto toho
k rovnakej DNA pridali Forward primer? Predpokladame, Ze medzi Forward a Reverse
primerom je prave tychto 12 nukleotidov. Nukleotidy su vzdy uvadzané v poradi, ako boli
sekvenované, teda od 5’ po 3’ koniec.

Nastastie nam program BioEdit ul'ahcuje pracu a vie tuto Ulohu spravit za nas. Staci kliknut
na nazov sekvencie, ktori chceme zmenit na reverzne komplementarnu (vyberte lubovolnu
z nich) a stlacit naraz tlacidla Ctrl+Shift+R.

Stéle vSak mbzeme vidiet, Ze sa nase sekvencie nezhoduju. Problém je v tom, Ze nie su
spravne zarovnané. Opat nam pomoze program BioEdit. Kliknite na nazvy oboch sekvencii



(tak, aby boli obe zvyraznené nacierno — napr. Ctrl+klik lavym tla¢idlom mysi) a v hornej liste
zvolte: Accessory Application -> ClustalW Multiple alignment. VSetky parametre nechajte tak,
ako boli prednastavené a stlacte Run ClustalW. (Ak sa vdm otvori informativne okno, ktorého
text zacina s ,A log file is being generated...", zavrite ho stlaéenim ,0k".) Otvori sa vdm nové
okno s uz zarovnanymi sekvenciami.

Uloha 4:
Ktoré z nasledujucich tvrdeni plati/-ia pre nase 2 sekvencie?
A. Sekvencie su teraz od zacCiatku az po koniec Uplne totozné.
B. Prva sekvencia obsahuje nukleotidy navyse na jednom konci a druha sekvencia na
druhom konci.
C. V prekryvajucich sa Castiach maju obe sekvencie rovnaké nukleotidy.
Pri sekvenovani dochadza pravdepodobne k technickym nepresnostiam na
zaciatkoch
a koncoch.
E. Sekvencie su vyrazne odliSné a musime si teda vybrat len jednu, s ktorou budeme
pracovat.

o

Z nasich dat zo sekvenovania ste sa rozhodli dalej pracovat s touto sekvenciou:

>Neznamy DNA fragment
GGGGAAAATTCCCCTCTAGGAAATAATTTTGTTTAACTTTAAGAAGGAGATATACATATGAAAAGC
TTTTTACTGGTGGTGAACGCGCTGGCGCTGACCCTGCCGTTTCTGGGCGTGGAAGTGCAGAACCA
GAAACAGCCGGCGTGCCATGAAAACGATGAACGCCCGTTTTATCAGAAAACCGCGCCGTATGTGC
TGATTTATTATGTGCCGAACAGCTATCCGTATTATGGCACCCTGTATCAGCATCGCCCGGCGATTG
CGATTAACAACCCGTATGTGCCGCGCACCTATTATGCGAACCCGGCGGTGGTGCGCCCGCCTGCG
CAGATTCCGCAGCGCCAGTATCTGCCGAACAGCCCTCCGCCGACCGTGGTGCGCCGCCCGAACC
TGCCTCCGAGCTTAATTGCGATTCCGCCGAAAAAAATTCAGGATAAAATTATTATTCCGACCATTA
ACACCATTGCGACCGTGGAACCGACCCCGGCGCCGGCGACCGAACCGATTGTGAACACCGAACC
GACCGTGGATAGCGTGGTGACCCCGGAAGCGTTTAGCGAAAGCATTATTACCAGCACCCCGGAAA
CCACCACCGTGGCGGTGACCCCGCCGACCGCGTGAGGATCCGAATTCGAGCTCCGTCGACAAGC
TTGCGGCCGCACTCGAGCACCACCACCACCACCACTGAGATCCGGCTGCTAACAAAGCCCGAAA
GGAAGCTGAGTTGGCTGCTGCCACCGCTGAGCAATAACTAGCATAACCCCTTGGGGCCTCTAAAC
GGGTCTTGAGGGGTTTTTTGCTGAAAGGAGGAACTATATCCGGATTGGCGAATGGGACGCGCCCT
GTAGCGGCGCATTAAGCGCGGCGGGTGTGGTGGTTACGCGCAGCGTGACCGCTACACTTGCCAG
CGCCCTAGCGCCCGCTCCTTTCGCTTTCTTCCCTTCCTTTCTCGCCACGTTCGCCGGCTTTCCCCG
TCAAGCTCTAAATCGGGGGCTCCCTTTAGGGTTCCGATTTAGTGCTTTACGGCACCTCGACCCCA
AAAACTTGATTAGGGTGATGGTTCCCGTAGGGGGCCATCGCCCTGATAAACGGTTTTCCCCCTTT
GACTTGGAGT

O takto zapisanej sekvencii hovorime, ze je vo FASTA formate. FASTA format sa pouziva
velmi ¢asto v bioinformatike a sklada sa z 2 Casti. Prvy riadok zacina znakom > a obsahuje
nazov resp. popis, o aku sekvenciu sa jedna a pripadne dalSie informacie k nej. V riadku pod
nim nasleduje uz samotna sekvencia nukleotidov alebo aminokyselin.



Informacia, ktora je ulozenda v DNA, je v zivych organizmoch prekladana do poradia
aminokyselin v proteine. Cely proces nazyva génova expresia a schematicky je znazornena
na obrazku nizsie. V skratke sa sklada z dvoch casti — transkripcia a translacia. Pri
transkripcii prepisuje enzym RNA polymeraza jedno vidkno (templatové vidkno) do mRNA
podla komplementarity (k C priradi G, ku G priradi C, k T priradi A,). Rozdiel vSak je, Ze
komplementdarne k A obsahuje molekula RNA namiesto tyminu (T) bazu uracil (U). Opét plati,
Ze vznikajuce mRNA vldkno musi byt antiparalelné k vlaknu, ku ktorému je dosyntentizované
anové nukleotidy mozu byt priddavané len na 3’ koniec. mRNA opusta jadro a putuje do
cytoplazmy, kde nan nasadnu ribozémy. Tie skenuju toto mRNA vldkno (od 5 konca k 3°
koncu), dokial' nenarazia na START kodén AUG (kédujici metionin — Met). Nasledne podla
genetického kédu priradi ribozom vzdy trojici nukleotidov nejakd aminokyselinu. Cely tento
proces konéi, ked ribozém narazi v mRNA na STOP kodén (UAG, UGA, UGG), kedy uz
nenaviaze ziadnu dalSiu aminokyselinu a vzniknuty polypeptid sa uvolni z ribozému do
cytoplazmy.

DNA
J_ TRANSKRIPCIA

l l L l TRANSLACIA

mRNA

Uloha 5:

Na zaklade vySSie vysvetleného procesu génovej expresie a s pomocou genetického kddu
nizSie napiste, aka bude sekvencia aminokyselin, ak sekvencia templatového viakna DNA je
3-CTACCGCAGGGTGACTC-5'.

Sekvencia:
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VSeobecne sa udéva, ze pokial je medzi START a STOP kodénom aspon dal$ich 100
kodoénov, hovorime o otvorenom ¢itacom rdmci (open reading frame — ORF), teda sekvencii
prekladanej do Struktury proteinu. Ak by boli kodony radené nahodne, STOP koddn by sa totiz
objavil s velkou pravdepodobnostou ovela skor.

Uloha 6:
Rozhodnite, ¢i je dané tvrdenie pravdivé (P) alebo nepravdivé (N):

A. KedZe je sekvencia nukleotidov prekladana po trojiciach, mame teoreticky 3
moznosti, ako prelozit jednu mRNA sekvenciu.

B. Ak je nukleotid A v START kodéne ATG (teda sa divame na sekvenciu kédujuceho
vldkna v DNA) na pozicii 16, tak STOP kodén TAG (opat vzhladom na DNA) by
nemohol mat nukleotid T na pozicii 457.

C. Cim véésia je vzdialenost medzi START a STOP kodénom v mRNA, tym va&si bude
vysledny polypeptid.

D. Za predpokladu, Zze mame 3 STOP koddny, je pravdepodobnost vyskytu niektorého z
nich v nahodnej sekvencii na konkrétnej, nahodne vybranej pozicii 3/64.

Na internete sa nachddzaju programy, ktoré ndam pomézu najst otvoreny Citaci retazec v
l'ubovolnej sekvencii.

Uloha 7:
Skopirujte nasu sekvenciu vo FASTA formate do programu ORF finder, parametre nechajte na
predvolenych hodnotach, stlacte ,Submit” a odpovedzte na nasledujuce otazky:

A. Kolko ORF sa podarilo programu najst?

B. Aké je dizka (,length®) najdlhsieho ORF? (Uvedte &islom podet aminokyselin)


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/

C. Preco niektoré ORF maju v stipci Start vyssie &islo ako v stipci stop?

D. Najdeme v sekvencii vlozenej do programu na pozicii 249 nukleotid A, ktorym zacina
kodon ATG?

Zvolte najdlhsi otvoreny Citaci retazec a v okne vlavo sa vam zobrazi jeho sekvencia
aminokyselin (kazdé pismeno oznacuje 1 aminokyselinu). Pod nim mézete vidiet tlacidlo
BLAST. Pomocou tohto tlacidla sa l'ahko dokaZete prekliknut do dalSieho velmi dolezitého
programu. Tento program prehladava databazy proteinov a priradi k vasej sekvencii tie
najviac podobné. Znovu nechajte vSetky parametre tak, ako su a kliknite na modré tlacidlo
BLAST pod sekciou ,Program Selection” (pozn.: okno ORF finder si nechajte otvorené alebo si
skopirujte FASTA aminokyselinovu sekvenciu nasho proteinu do nejakého suboru, pretozZe s
nou budeme este pracovat).

Uloha 8:
V Casti Descriptions teraz najdete zoznam najviac podobnych proteinov, ktoré databaza
obsahuje. Odpovedzte na nasledujuce otazky:

A. Do akej rodiny proteinov patri protein kodovany nasim DNA fragmentom?

B. V akej tekutine by sme s najvacsou pravdepodobnostou nasli takyto protein?

C. Aky organizmus obsahuje protein najviac podobny sekvencii, ktoru sme zadali do
BLAST?

Program BLAST vam takisto pontka moznost zostrojit fylogeneticky strom pribuznych
proteinov.

Uloha 9:
Kliknite na Distance tree of results a odpovedzte na tieto otazky (pozn.: pri hladani si m6Zete
poméct okienkom Find vlavo hore):
A. Ktory Zivocich, ktorého sekvencia sa nachadza v tomto strome, produkuje protein
fylogeneticky najmenej pribuzny tomu nasmu?

B. Je protein produkovany tapirom indickym (Tapirus indicus) fylogeneticky blizSim
pribuznym nasSmu proteinu ako protein produkovany mysou domovou (Mus
musculus)?

C. Je najblizsi spoloény predok nasho proteinu a proteinu z kona domaceho (Equus
caballus) rovnaky ako najblizsi spoloény predok proteinov z ¢loveka (Homo sapiens)
a leoparda snezného (Panthera uncia)?

V okienku Alignments vysledkov ndstroja BLAST mozete vidiet porovnanie nasho
neznameho fragmentu s podobnymi sekvenciami v databaze. My si vSak spravime vlastné.



Skopirujte sekvenciu aminokyselin nasho fragmentu (pomocou Ctrl+C) z ORF finder vo
FASTA forméate a v programe BioEdit zvolte File — New from Clipboard. Dalej k nej pridajte
sekvencie 4 proteinov, ktoré su podla vysledku BLAST najpodobnejsie naSmu hladanému
proteinu a zaroven s nim maju percentualnu identitu aspon 58%, zoradené podla E-value,
pomocou File — Import from Clipboard. K sekvencii danych proteinov sa dostanete z okna
Descriptions po kliknuti na ich kéd (Accession) a nasledne prekliku na FASTA format (taktiez
kopirujte cely FASTA format).

Po vloZeni vSetkych ziadanych sekvencii ich zarovnajte tak, ako sme robili v vodnej Casti.
(VSetky sekvencie oznacite napr. kombindciou Ctrl+A.) Aby ste lepSie rozoznali podobnosti,
kliknite na tuto ikonku:
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A aby ste si zobrazili iba zhody sekvencii, ktoré budu vyznacené bodkou, kliknite na tuto

ikonku:.
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Uloha 10:
Odpovedzte na nasledujuice otazky:
A. AKka je najdlhsia sekvencia aminokyselin, ktoré boli konzervované u vSetkych druhov?

B. Na akej pozicii vzhladom na celé zarovnanie doSlo pravdepodobne k delécii
aminokyseliny v nasom proteine?

C. Aka sekvencia aminokyselin bola v porovnani so sekvenciou Homo sapiens vlozena
do nasho proteinu?

V poslednej casti skusime zistit fyzikalno-chemické vlastnosti nasho proteinu. Pomocou
proteomického programu ProtParam dostupného na serveri ExXPASy vypocitajte vlastnosti
nasho skimaného proteinu.

Pozor, v tomto pripade skopirujte len sekvenciu aminokyselin.

Uloha 11:
Odpovedzte na nasledujuce otazky:
A. Aka je molekulovd hmotnost nasho proteinu? Uvedte v daltonoch, ¢o je rovnaka
jednotka, v akej vam ju vypocita ProtParam.


https://web.expasy.org/protparam/

B. Pomocou izoelektrického bodu pl rozhodnite, ¢i bude mat nas protein vo vode kladny
alebo zaporny ndboj. (Pomdcka: pl je hodnota, pri ktorej je celkovy naboj proteinu
neutralny.)

C. Ktora aminokyselina sa v naSom proteine vyskytuje najcastejsie?
D. Je nas protein klasifikovany ako stabilny?

Kontrolné otazky:
Uloha 12:
Aky by bol rozdiel medzi génovou expresiou u prokaryotov oproti eukaryotom?
A. Kedze prokaryoty nemaju jadro, moze prebiehat replikacia, transkripcia aj translacia
sucasne.
B. Prokaryoty nemaju ribozémy, takze translacia musi prebiehat inym mechanizmom.
C. Prokaryoty maju ako nositela genetickej informacie RNA.
D. Prokaryoty nepotrebuju syntetizovat proteiny.

Uloha 13:
Endosymbioticka tedria hovori otom, Ze mitochondrie boli kedysi samostatne Zzijucim
prokaryotom, az dokial' neboli pohltené do buducich eukaryotickych buniek a nestali sa
endosymbiontami. Co by ste ocakavali na zaklade tejto tedrie o génovej expresii
v mitochondriach?
A. V mitochondridch mo6ze prebiehat Gplna génova expresia.
B. V mitochondridch méze prebiehat len transkripcia, na translaciu musia byt pouzite
ribozémy v cytoplazme.
C. V mitochondridch moze prebiehat len translacia tych mRNA, ktoré sa sem dostanu
Z jadra.
D. V mitochondridch nemoze prebiehat génova expresia, ta prebieha vzdy len v jadre a
cytoplazme.

Uloha 14:
Kolko najmenej nukleotidov musi obsahovat DNA, ktord kéduje protein s dizkou 200
aminokyselin (nezabudnite na STOP kodén)?

A. 200
B. 201
C. 601
D. 603

Tato uloha bola poslednou v tejto praktickej ulohe. Po dokonceni odovzdajte papierové
zadania a zavrite vSetky karty a programy na pocitaci.
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Priestor pre spatnu vazbu:

Zdala sa vam uloha tazka? Co sa vam na nej pacilo/nepacilo?
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