
> > 

> > 

> > 

(1.1)(1.1)

> > 

> > 

(2.1)(2.1)

> > 

(1.2)(1.2)

(1.4)(1.4)

> > 

> > 

(1.3)(1.3)

Sekventering (fra DNA til RNA og videre til codon)

Nedenstående Maple-program viser, hvordan oversættelsen fra sekvenser af baser til codon kan udføres
automatisk.
Bioinformatik er videnskaben, hvor man bl.a. arbejder med den slags. Kræver kendskab til biotek, 
matematik, statistik og datalogi.

Sekvens af baser

Givet en liste bestående af baserne A, T, C og G.
Listen skal bestå af et antal, som er deleligt med 3.

NB: Denne liste er fra gruppe F på studieretningsdagen. Svaret passer med gruppens 
resultater!

Antal i sekvensen kaldes :

Antal tripler kaldes  :

true

Komplementær

Sekvensen skal oversættes til den komplementære sekvens :



> > 

> > 

> > 

> > 

> > 

> > 

(5.1)(5.1)

> > 

> > 

> > 

> > 

(4.1)(4.1)

> > 

(3.1)(3.1)

(5.2)(5.2)

Transskription

Den komplementære sekvens  skal oversættes til sekvensen 

Samling i tripler

Baserne samles successivt i tripler:

Oversættelse til codon

De 64 mulige tripletter:

De 64 mulige CODON:



> > 

> > 

> > 

> > 

> > 

(5.3)(5.3)

(5.4)(5.4)

true

Tak til Nadia, 1x 2014-2015, som har indskrevet listerne!

Laver en liste med  elementer (som alle er 0):

Finder nu for hvert trippel, hvor den står i listen med 64 tripler (hedder  nedenfor).
På det sted slår man så op i listen med codon, og henter dets navn (forkortelse).

Hermed er rækken af codon fundet.


