Zadanie 1

W pliku mRNA_kalmodulina.ape znajduje sie sekwencja mRNA zawierajagca gen kodujacy
kalmoduline. Otwérz te sekwencje w ApE lub innym programie do redagowania sekwencji. Znajdz
otwartg ramke odczytui przettumacz ten odcinek DNA na sekwencje aminokwasowa. Uzyj uzyskanej
sekwencji kalmoduliny do przeszukania bazy pfam. Jakie domeny zostaty znalezione? Jaka moze by¢
rola kalmoduliny w komodrce? Jakie jeszcze biatka zawierajg takg domene?

Przeprowadz klonowanie in silico genu kodujgcego kalmoduline do wektora pET28a. Przygotuj dwa
konstrukty: jeden, ktory umozliwi wyprodukowanie biatka ze znacznikiem histydynowym na
koncu N, drugi — ze znacznikiem na koncu C.

Zadanie 2

W pliku pMAL.ape znajduje sie sekwencja wektora ekspresyjnego umozliwiajgcego otrzymanie
biatka fuzyjnego sktadajgcego sie z interesujgcego nas biatka i biatka petnigcego funkcje znacznika
poprawiajacego rozpuszczalnosc i utatwiajgcego oczyszczanie. Sprobuj ustali¢ jakie biatko petni
funkcje znacznika. Sekwencja tego biatka zaczyna sie od 1528. reszty nukleotydowej wektora pMAL.
Zaznacz otwartg ramke odczytu zaczynajgca sie od tego miejsca i przettumacz na sekwencje
biatkowa. Nastepnie uzywajgc programu BLASTp (protein BLAST) ustal jak nazywa sie to biatko,
a potem przeczytaj o nim w bazie danych UniProtKB. Sprébuj zaproponowaé metode oczyszczania
biatka wykorzystujgca wtasciwosci tego znacznika.

Zadanie 3
Zapoznaj sie z aktualng czasteczkg miesigca edukacyjnej czesci portalu PDB pdb101.rcsb.org/motm.
Jakie elementy strukturalne sg kluczowe dla petnionej przez nie funkcji?




