Материалы к занятию 2

Задания

Будьте аккуратны, прежде, чем изменять файл, создайте его копию.

  I.  Организация рабочей области. 

Откройте FAR и в каталоге Н:\ создайте  подкаталог Н:\Term1 (1-ый семестр), а в нем – два  подподкаталога  Practices и Credits,  Practices – для занятий; Credits – для зачетных заданий. В подподкаталоге Practices создайте подподподкаталог  Practic2 для хранения рабочих файлов 2-го занятия, а в подподкаталоге Credits создайте подподподкаталог  Credit2, в котором будете спасать файлы с результатами .

 II.  Подготовка  cтандартной  записи аминокислотной последовательности для будущих исследований. 

1. Найдите на диске Р:\  файл  Ecoli.embl,  скопируйте его в свой каталог Practic2, затем откройте для 

      просмотра и полистайте его с начала, а затем с конца. Поделитесь впечатлениями с преподавателем.

    2.   Найдите в файле Ecoli. embl  имя Вашего белка или имя гена. Выделите фрагмент текста между 2-мя 

          строчками вида «FT   CDS......» (the feature  CDS  is a coding sequence). Фрагмент должен включать 

          нужное Вам имя белка и имя гена.

          Скопируйте текст в новый документ и спасите его под именем  name.cds, где name - название 

          белка.

     3.  Переведите запись аминокислотной последовательности в стандартный формат FASTA. Образец 

    находится в файле Р:\ Protein.fasta. Стандартную запись спасите под именем  name.fasta, где name – 

    название белка.

III.  Исследование аминокислотного состава.

      1. Скопируйте полученную запись в новый документ Microsoft Word. 

          С помощью данной Вам таблицы «Названия аминокислот» переведите однобуквенные 

          обозначения аминокислотных остатков в 3-х буквенные, а заодно и определите количество разных 

          букв (при тотальной замене возникает сообщение о числе замен, которое следует записать в 

          тетрадь). 

          Новый файл сохраните под именем name_3l.fasta..

          Внимание!  Заменять, добавляя пробел, например “M” заменяем на  “met  “.  Почему придется учитывать регистр, объясните сами! 

2. Создайте с помощью FAR новый документ файле name.aaf , в котором опишите полученные 

      результаты по данному образцу:

           имя белка (выданное Вам преподавателем).;

           имя гена (см. в файле name.cds);

           полное название белка (см. в файле name.cds);

           длина последовательности (общее количество букв, определенное в п.5);

           аминокислотная последовательность в формате FASTA;

           количество разных букв:

            А  14

            С  123

            К   45

            ............

            3 наиболее редкие буквы .....

            3 наиболее частые буквы .........

            Первая буква ...............

            Последняя буква…………

            Третья с начала буква …………….

            Файл спасите в директории Credit2.      

V.  Попробуйте исследовать возможности FAR manager.  Что можно сделать с файлами и каталогами в FAR, 

       кроме того, что описано в подсказке? Результаты опишите в файле Credit\FAR_inv.txt

VI. Найдите 2 различия между файлами  Protein.fasta и _Protein.fasta  на диске  H(разные имена – не в счет!)
