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EJERCICIO TEMA2. 1

Alumno:

Descarga la carpeta para realizar los ejercicios del Tema 2. A continuacion realiza las distintas
actividades de abajo. Finalmente, convierte este documento a PDF y entrégalo a través del
moodle.

1.- ; Qué tipo de informacion estd contenida en el archivo Archivo2.fasta?

2.- Utilizando el comando grep, indica cudntas secuencias distintas hay en el archivo
Archivo2.fastq y cudles son sus nombres.

3.- (Cudles son los primeros 10 nucleotidos de la secuencia NM_001126114?

4.- ;Cuales son los ultimos 5 aminodcidos de la proteina NP_001119586?

5.- El archivo Chré.fasta contiene la secuencia de nucleotidos completa del cromosoma 6 de
raton. ;Puedes dar un tamaiio estimado del cromosoma en numero de nucledtidos?

6.- Analiza la informacion génica contenida en el archivo Mus musculus _example.gtf'y anota la
posicion genomica (chromosoma, inicio y final) del gen Sox17. ;Cudl es la hebra codificante del
gen, la hebra forward o la hebra reverse?

7.- Indica la posicion genémica (chromosoma, inicio y final) del exon numero 2 del transcrito
ENSMUST00000027035.

8.- . Cudntos exones contienen secuencia 5° UTR del transcrito ENSMUST00000027035?

9.- El archivo mm10_RefSeq.bed contiene la informacion de las coordenadas de todos los genes
de la base de datos de RefSeq del genoma de raton (version mml10). La columna 10 recoge el
numero de exones y la columna 11 el tamario en nucledtidos de cada exon. De acuerdo a la
informacion contenida en este archivo, ;Qué tamario tiene el transcrito XM 011238382.22.
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