
Rešitve: 

 

1. Naloga 

Dani sta nukleotidni zaporedji. Vsako zaporedje posebej kopiram in prilepim v BLASTn, kjer 
uporabim funkcijo Program selection: optimize for: more dissimilar sequences.  

Odgovori za vsako zaporedje: 

Zaporedje A: Vidim, da se prvi zadetek zelo dobro ujema, zato uporabim tega. Čisto desno je 
napisan accession code: AY528425. Kliknem nanj in vidim da gre za bakterijo Klebsiella 
pneumoniae. K. pneumoniae spada v rod Klebsiella, družina Enterobacteriaceae. 

Na isti strani vidim da gre za zapis za protein: beta-lactamase. 

 

 

 

Zaporedje B: Tudi v tem primeru se zaporedje zelo dobro ujema s prvim zadetkom. Ponovim enak 
postopek in odčitam accession code: AF148850. Zaporedje se nahaja v Escherichia Coli in prav 
tako kodira protein beta laktamazo. E. coli spada v rod Escherichia, prav tako družina 
Enterobacteriaceae 

Beta laktamaza je encim, ki ga proizvajajo nekatere bakterije kot mehanizem obrambe pred 
beta-laktamskimi antibiotiki (kot je na primer penicilin) 



1. Naloga 

Zdaj moram poiskati 5 homolognih zaporedij. Grem v uniprot in vpišem beta-lactamase. Tako 
poiščem aminokislinska zaporedja za 5 različnih bakterij in jih zapišem v FASTA obliki. 

Pojasnim na primeru: 

 

  



  

 

 

> Enterobacter_cloacae 

MMRKSLCCALLLGISCSALATPVSEKQLAEVVANTITPLMKAQSVPGMAVAVIYQGKPHYYTFGKADIAAN
KPVTPQTLFELGSISKTFTGVLGGDAIARGEISLDDAVTRYWPQLTGKQWQGIRMLDLATYTAGGLPLQVP
DEVTDNASLLRFYQNWQPQWKPGTTRLYANASIGLFGALAVKPSGMPYEQAMTTRVLKPLKLDHTWINV
PKAEEAHYAWGYRDGKAVRVSPGMLDAQAYGVKTNVQDMANWVMANMAPENVADASLKQGIALAQS
RYWRIGSMYQGLGWEMLNWPVEANTVVEGSDSKVALAPLPVAEVNPPAPPVKASWVHKTGSTGGFGS
YVAFIPEKQIGIVMLANTSYPNPARVEAAYHILEALQ 

 

Enako ponovim še za 4 druge bakterije in dobim: 

>Streptomyces_clavuligerus 

MRTVGIGAGVRRLGRAVVMAAAVGGLVLGSAGASNAAGVMTGAKFTQIQFGMTRQQVLDIAGAENCET
GGSFGDSIHCRGHAAGDYYAYATFGFTSAAADAKVDSKSQEKLLAPSAPTLTLAKFNQVTVGMTRAQVLA
TVGQGSCTTWSEYYPAYPSTAGVTLSLSCFDVDGYSSTGFYRGSAHLWFTDGVLQGKRQWDLV 

> Citrobacter_amalonaticus 

MMRHRVKRMMLMTTACISLLLGSAPLYAQANDVQQKLAALEKSSGGRLGVALIDTADNAQTLYRADERFA
MCSTSKVMAAAAVLKQSETQKKVLSQKVEIKSSDLINYNPITEKHVNGTMTLAELSAAALQYSDNTAMNKL
IAHLGGPDKVTAFARAIGDNTFRLDRTEPTLNTAIPGDPRDTTTPLAMAQTLRNLTLGSALGETQRAQLVTW



LKGNTTGAASIQAGLPTSWVVGDKTGSGDYGTTNDIAVIWPEGRAPLILVTYFTQPEQKAESRRDVLAAAA
KIVTDGY 

> Mycobacterium_tuberculosis 

MRNRGFGRRELLVAMAMLVSVTGCARHASGARPASTTLPAGADLADRFAELERRYDARLGVYVPATGTTA
AIEYRADERFAFCSTFKAPLVAAVLHQNPLTHLDKLITYTSDDIRSISPVAQQHVQTGMTIGQLCDAAIRYSD
GTAANLLLADLGGPGGGTAAFTGYLRSLGDTVSRLDAEEPELNRDPPGDERDTTTPHAIALVLQQLVLGN
ALPPDKRALLTDWMARNTTGAKRIRAGFPADWKVIDKTGTGDYGRANDIAVVWSPTGVPYVVAVMSDRA
GGGYDAEPREALLAEAATCVAGVLA 

> Nocardia_farcinica 

MPGVDISFLKKSGRRTMAAAAVIALLGGCGADAGSEPATTAASTTAPSAATDAATAEFAALEQRFGARLGV
YAVDTTSGAVVAYRADERFGMASTFKGLACGALLREHPLSSGYFDQVVRYSREEVVSYSPVTETRVDTGM
TVAELCHATITVSDNTAGNQILKLLGGPAGFTAFLRSLGDEVSRLDRWETELNEVPPGEERDTTTPAAVAA
NYRALVLGDVLAEPERAQLRDWLVANTTGDQRIRAGVPAGWTVGDKTGGGSHGGNNDVAVAWTETGD
PIVIALLSHRTDPAAKADNALLAEATRAVVTALR 

 

Da pridem pa do aminokislinskega zaporedja Klebsiella pneumoniae in Escherichia Coli izhajam 
iz datoteke iz prve naloge. 

  



 

 

Za poravnave aminokislinskih zaporedij bom uporabila Clustal omega. Najprej primerjam 
aminokislinski zaporedji iskanih proteinov. 

 

Zaporedji prilepim v obliki fasta formata in  zaženem poravnavo. 



 

Odgovori na vprašanja: 

1. Ker sta zaporedji enako dolgi in sorodni sem uporabila globalno poravnavo. 
2. Da 
3. Zaporedji sta si bolj podobne na C koncu kot na N. Verjetno zato, ker je lahko na N koncu 

signalni peptid, ki pa je pri vsaki bakteriji malo drugačen. 

 

3.  Naloga 

Uporabim spletno stran v navodilih in prilepim fasta zaporedje vzorca A. 

 



 

Enak postopek uporabim za vzorec A. 

Odgovori: 

1. Da. 
2. Pri Klebsiella pneumoniae se signalni peptid odcepi med  23. in 24. aminokislinskim 

ostankom. Pri E. coli pa med 21. in 22. 
3. E. coli ima signalni peptid dolg 21 aminokislinskih ostankov in je krajši od signalnega 

peptida Klebsiella pneumoniae, ki je dolg 23 aminokislinskih ostankov. Oba vzorca imata 
enak tip signalnega peptida (Sec/SPI), kar nakazuje to, da imata oba proteina podobno 
pot v periplazmatski prostor.. 

 

 

 

 

4.  Naloga 

Zdaj ponovno uporabim Clustal omega, tokrat dodam še 5 homologov. 



 

 

Odgovori na vprašanja: 

1. Fenilalanin, triptofan in glicin. 
2. Najbolj podobni sta si ravno zaporedji A in B. Imata zelo dobro ujemanje aminokislin in 

tudi vrzeli. 

 

5.  Naloga 

Filogenetsko drevo dobim tako, da kopiram zapis v clustal omega in ga odprem v Phylo.io

 

 



 

 

Odgovori: 

1. Najbližji sta si Klebsiella pneumoniae in Escherichia coli. To je skladno s pričakovanji, saj 
obe bakteriji spadata v družino Enterobacteriaceae. Ujema se tudi z opažanji iz 4. naloge. 
Prav tako sta si blizu Mycobacterium tuberculosis in Nocardia farcinica, ki pa sta obe 
aktinobakteriji. 

2. Ker sta K. pneumoniae in E. coli na isti veji, jima je evolucijsko najbližje Citrobacter 
amalonaticus, ki je prav tako enterobakterija. 

 

6. Naloga 

Pri zadnji nalogi uporabim link v navodilih in vanj prilepim accession code vzorca A. 

 



 

 

Odgovori: 

1. Monobactam, cephalosporin, penicillin beta-lactam. 
2. Perfect, kar je najvišja stopnja zanesljivosti. 
3. Da, pričakujem podobne rezultate, ker sta obe bakteriji gramnegativni enterobakteriji iz 

iste družine Enterobacteriaceae. Obe prav tako nosita gen za beta-laktamazo. 


