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Feladat szam: 55.

Tervezzen a primer tervezd programmal (http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/) egy megfelels bal vagy
jobb primert az aldbbi nukleotid-szekvencia egy részének PCR-amplifikacidjahoz. Adja meg, hogy a
program altal elfogadott bal és jobb primer a szekvencia hanyadik nukleotidjatol hanyadikig
amplifikalja a szekvenciat! (vagy madsolja ki a megjelenitett szekvenciat). Az NCBI blast segitségével
egy 25-30 tagu nukleotid-szekvencia alapjan azonositsa, milyen kdrokozé genomjabdl szdrmazhat a
szekvencia és milyen betegsége(ke)t okozhat a kérokozé!

TAGATTATAATCTACAAAGTAAAATTACATTACCTAATGATAGGACAACCCCAGTTACAAAAGGAATTCC
ATATGCTCCAAAATATAAAAGTAATGCTGCAAGTACAATAGAAATACATAATATTGATGACAATACAATA
TATCAATATTTGTATGCTCAAAAATCTCCTACAACTCTACAAAGAATAACTATGACTAATTCTGTCGATG
ACGCATTAATAAATTCCACCAAAATATATTCATATTTTCCATCTGTAATCAGTAAAGTTAACCAAGGTGC
ACAAGGAATTTTATTCTTACAGTGGGTGAGAGATATAATTGATGATTTTACCAATGAATCTTCACAAAAA
ACTACTATTGATAAAATTTCAGATGTATCCACTATTGTTCCTTATATAGGACCCGCATTAAACATTGTAA
AACAAGGCTATGAGGGAAACTTTATAGGTGCTTTAGAAACTACCGGAGTGGTTTTATTATTATTGGAATATAT
TCCAGAAATTACTTTACCAGTAATTGCAGCTTTATCTATAGCAGAAAGTAGCACACAAAAAGAAAAGATA
ATAAAAACAATAGATAACTTTTTAGAAAAAAGATATGAAAAATGGATTGAAGTATATAAACTAATAAAAG
CAAAATGGTTAGGCACAGTTAATACGCAATTCCAAAAAAGAAGTTATCAAATGTATAGATCTTTAGAATA

Primer tervezés eredménye:

OLIGO start len tm gc% any 3' seq
LEFT PRIMER 268 21 60.52 42.86 6.00 0.00
TTAACCAAGGTGCACAAGGAA

RIGHT PRIMER 417 20 59.82 45.00 4.00 1.00
CAATGTTTAATGCGGGTCCT

SEQUENCE SIZE: 703
INCLUDED REGION SIZE: 703

ADDITIONAL OLIGOS

start len tm gcs any 3' seq
1 LEFT PRIMER 268 20 59.17 45.00 6.00 0.00
TTAACCAAGGTGCACAAGGA
RIGHT PRIMER 417 21 59.84 42.86 4.00 2.00

CAATGTTTAATGCGGGTCCTA
PRODUCT SIZE: 150, PAIR ANY COMPL: 5.00, PAIR 3' COMPL: 3.00

2 LEFT PRIMER 266 21 59.16 47.62 6.00 2.00
AGTTAACCAAGGTGCACAAGG
RIGHT PRIMER 417 20 59.82 45.00 4.00 1.00
CAATGTTTAATGCGGGTCCT

PRODUCT SIZE: 152, PAIR ANY COMPL: 5.00, PAIR 3' COMPL: 3.00

3 LEFT PRIMER 267 20 58.13 50.00 6.00 2.00
GTTAACCAAGGTGCACAAGG
RIGHT PRIMER 417 20 59.82 45.00 4.00 1.00

CAATGTTTAATGCGGGTCCT
PRODUCT SIZE: 151, PAIR ANY COMPL: 5.00, PAIR 3' COMPL: 3.00

4 LEFT PRIMER 63 21 58.89 38.10 8.00 0.00
GGAATTCCATATGCTCCAAAA
RIGHT PRIMER 291 20 59.97 45.00 6.00 2.00

AAATTCCTTGTGCACCTTGG
PRODUCT SIZE: 229, PAIR ANY COMPL: 6.00, PAIR 3' COMPL: 3.00

Az els6 primerpdrnak van legkdzelebb egymashoz az olvadaspontjai, ezért jé valasztas.


http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_START
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_LEN
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_TM
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_GC
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_ANY
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_REPEAT
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_OLIGO_SEQ
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_START
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_LEN
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_TM
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_GC
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_ANY
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_REPEAT
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/primer3_www_results_help.html#PRIMER_OLIGO_SEQ

Molekularis bioldgia — Hazi feladat Demeter Péter
2019. majus. 20. DAKXLI

NCBI Blast:
A programba az aldbbi szekvencia sort alkalmaztam: TAGATTATAATCTACAAAGTAAAATT

158 talalat lett, az alabbi volt a legjobb 10:

Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0

i1 Alignments Fo
Descrptin Some See Oy valus ldams | Accessin

O clostridium tetani E88 plasmid pES8, complete sequence E20 182 100% d4e-05 100.00% MNC 004565.1

[0 chrseobacterium aguaticum strain KCTC 12483 Contig02, whole genome shotqun seq 40.1 724 88% 013 100.00% NZ L1¥7010000021

[0 maribacter arcticus strain DSM 23546, whole genome shotqun sequence 382 382 T3% 053 100.00% NZ FUYL01000003.1

O Flavobacterium johnsoniae UW101, complete genome 382 247 100% 053 100.00% NC 0094411

O Beqaiatoa leptomitoformis strain D-402 chromasome, complete genome 38.2 126 80% 053 100.00% NZ CP0123731

[ Leptolyngbyva boryana dg5 DNA, complete genome, strain: dgs 382 382 Ti3% 053 100.00% NZ APO14642.1

[0 nostoc piscinale CENAZ1 genome 382 946 80% 053 100.00% NZ CPO12036.1

a Pedobacter psychrophilus strain CCM 8644 MODE 8 length 156157 cov 126772 1D 362 362 69% 2.1 100.00% NZ LWHJ01000032.1

[l Tolypothrix bouteillei VB521301 scaffold 2 whole genome shotqun sequence 362 644 T73% 21 100.00% NZ JHEGO2000058.1

[0 Leeuwenhoekiella blandensis MED217 scf 1099517004314, whole genome shotgunse 36.2 644 96% 2.1 95.45% MNZ CHE723951

A legjobb taldlat 100%-osan egyezik, ezért megvizsgaltam az eredeti, kapott szekvenciat is. Szintén
100%-osan illett és azonos taldlatra, vagyis a clostridium tetani baktériumra.

Ez egy anaerob baktérium, amely a f6 kdrokozdja egy gyakran haldllal végz6d6, leginkdabb
izommozgatd idegeket érint6, betegségnek. Spérai mindenitt el6fordulnak az utca poraban, vagy a
kerti foldben. Ha a spdrak nyilt sebbe keriilnek, akkor a fert6zés bekovetkezett. Leveg6tdl, oxigéntdl
elzart helyen a baktérium elszaporodik, és toxinokat termel, amik karositjdk az izommozgatd
idegeket, ezzel bénulast és gércsoket okoznak, és karositjak a szivet is.



