“实用生物信息技术”练习2

序列比对
姓名___________分组编号______________日期__________
1. 基本概念：
1) 举例说明序列相似性和同源性之间的差别和联系。
2) 举例说明全局比对和局部比对的差别和适用范围。
3) 举例说明计分矩阵对序列比对结果的影响。
4) 举例说明常用蛋白质计分矩阵及其适用情况。
5) 举例说明常用核酸计分矩阵及其适用情况。
6) 举例说明空位罚分对序列比对结果的影响。
7) 举例说明序列比对其它相关概念。
2. 分析平台
1) 举例说明欧洲生物信息学研究所EMBOSS软件包中全局比对程序needle的操作步骤、参数选择和结果分析。
2) 举例说明欧洲生物信息学研究所EMBOSS软件包中局部比对程序water的操作步骤、参数选择和结果分析。
3) 举例说明荷兰瓦赫宁根大学EMBOSS Explorer分析平台中全局比对程序needle的操作步骤、参数选择和结果分析。
4) 举例说明荷兰瓦赫宁根大学EMBOSS Explorer分析平台中局部比对程序water的操作步骤、参数选择和结果分析。
5) 举例说明荷兰瓦赫宁根大学EMBOSS Explorer分析平台中点阵图程序dotmatcher的操作步骤、参数选择和结果分析。
6) 举例说明美国生物信息技术中心（NCBI）BLAST分析平台中全局比对程序Global Alignment的操作步骤、参数选择和结果分析。
7) 举例说明瑞士生物信息研究所Dotlet点阵图分析平台的操作步骤、参数选择和结果分析。
3. 应用实例
1) 通过PubMed文献摘要数据库、蛋白质分子精选（Protein Spotlight）和分子月报（Molecule of the Month）科普短文网站，以及国际蛋白质序列和功能数据库UniProt等，找出课题相关或你感兴趣的蛋白质序列。
2) 通过UniProt数据库中的注释信息及其相关链接，或通过NCBI核酸序列数据库检索，找出课题相关或你感兴趣的核酸序列。
3) 通过UniProt数据库中的注释信息及其相关链接，找出与你研究的物种亲缘关系较近的模式生物中的同源序列。
4) 利用物种分歧年代网站TimeTree找出与你研究的物种亲缘关系较近的模式生物，查询它们之间的分歧时间。
5) 对课题相关或你感兴趣的蛋白质序列与同源序列，分别进行全局和局部比对，分析比对结果。
6) 对课题相关或你感兴趣的核酸序列与同源序列，分别进行全局和局部比对，分析比对结果。
7) 对课题相关或你感兴趣的蛋白质序列与同源序列，利用dotmatcher或Dotlet分析平台，进行点阵图分析，说明比对结果。
8) 对上述分析进行总结，说明分析结果对课题研究提供哪些参考。
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