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A cura di Tiziana Castrignano, Centro di Bioinformatica del DEB

: Il progetto intende fornire allo studente le
competenze di base per l'uso di software per l'allineamento di
sequenze utilizzando, come casi d’uso, i genomi di organismi virali.

: Il progetto si propone di allineare il genoma di
Sars-Cov-2 con il genoma di altri covid gia conosciuti, per osservarne il
grado di similarita, utile per scopi filogenetici o come punto di partenza
per lo sviluppo di nuovi farmaci. Particolare attenzione verra posta
sull’allineamento della proteina piu importante per l'infezione virale: la
proteina Spyke.

: Alla fine del progetto, lo studente sapra
scegliere ed utilizzare I'algoritmo di allineamento piu opportuno per le
sequenze da analizzare.

: Ciascun incontro previsto per
il progetto sara articolato in una introduzione teorica seguita dal lavoro
al calcolatore.

: Strumenti del dipartimento
DEB (server di calcolo del Centro di Bioinformatica). Inoltre, agli
studenti sara fornito il materiale didattico in formato cartaceo o
elettronico.

: La referente del progetto si
occupera sia della parte introduttiva sia di seguire il lavoro al
calcolatore, eventualmente coadiuvata da un tutor. Sono previsti
quattro incontri da 4 ore (11.30-13.30; 14.30-16.30) presso il
dipartimento di Scienze Ecologiche e Biologiche (Via S. Camillo de Lellis,
Viterbo). L'attivita potra essere svolta prima del mese di marzo.

: Prof.ssa Tiziana Castrignano
(tiziana.castrignano@unitus.it, 348 9266341).



