PROGETTO DETTAGLIATO BIOTECNOLOGIE CELLULARI

1 - Studio delle sequenze presenti in banca dati riguardanti la NRG1-typelll-beta 3

2 - Scelta dei primers per amplificare la NRG1-typelll-beta 3 di ratto (tenendo conto del
fatto che poi la cloneremo in frame in un vettore esprimente la GFP).

3 - RT-PCR

4 - Clonaggio di NRG1-typelll-beta 3 in vettore pCR-bluntll-TOPO

5 - Sequenziamento

6 - Subclonaggio in vettore di espressione pEGFP-C3 (proteina ibrida NRG-EGFP)

7 - Subclonaggio in vettore di espressione pIRES-puro2

8 - Subclonaggio in vettore di espressione con coda FLAG per identificazione della
proteina

9 - Subclonaggio di NRG1-typelll-beta3 in vettore virale adenoassociato pAAV-MCS
10 - Subclonaggio di NRG1-typelll-beta3-FLAG in vettore virale adenoassociato pAAV-
MCS

NB Per ogni clonaggio e sub-clonaggio studio delle digestioni enzimatiche che

consentono di verificare il corretto orientamento dell'inserto, con previsione delle bande
attese in caso di clonaggio senso o antisenso

Solo per uso didattico - vietata la riproduzione o la vendita



Estrazione RNA utilizzando Trizol

Valutazione della concentrazione dellRNA
Leggo 2 plin Iml H,O (RNA diluito 1:500)

Lettura allo spettrofotometro= 0,05 OD
Fattore di conversione: 10D=40ug RNA / ml

Valuta la concentrazione del’RNA nella tua provetta esprimendola in pg/pl:

Quanti pl devo prendere per avere 1 ug?



Reazione di retrotrascrizione
Reazione di retrotrascrizione: compila il protocollo, conoscendo la
concentrazione degli stock e la concentrazione finale

stock | 1 campione concentrazione finale
RNA Ul 1 Ug/reazione
Buffer 5X ul 1x
BSA acetilata 1 ug/ul ul 0.1 pg/ Ul
Triton 1% ul 0.05%
dNTPs 10mM ul 0,omM
Esanucleotidi 50 UM Ul 7.5 UM
RT 200u/pl il 200u/reazione
RNAsiIn 33u/pl vl 33u/reazione
Acqua gb a 25l ul
Totale 25 ul

- 10’ 25°C
- 90’ 37°C 0 42°C (vedi enzima)
- 10’ 95°C



Fattore di diluizione

Concentrazione stock Concentrazione finale desiderata

NacCl SM 05M

Volume totale 25 pl

Quante volte voglio diluire il reagente?



Fattore di diluizione

Concentrazione stock Concentrazione finale desiderata

NacCl SM 05M

Volume totale 25 pl

Quante volte voglio diluire il mio ingrediente?

5:0,5= 10 volte = fattore di diluizione

Il volume e 25 ul, quanti pul devo mettere?



Fattore di diluizione

Concentrazione stock Concentrazione finale desiderata

NacCl SM 05M

Volume totale 25 pl

Quante volte voglio diluire il mio ingrediente?

5:0,5= 10 volte = fattore di diluizione
Il volume e 25 ul

Voglio diluire 10 volte il mio ingrediente nel volume finale della soluzione
Mettero 1/10 del volume finale

25 pl :10=2,5 pl



Fattore di diluizione

Concentrazione stock Concentrazione finale desiderata

Tris HCI

M 200 mM

Volume totale 25 pl

- Quanto TrisHCI devo mettere?




Reazione di retrotrascrizione
Reazione di retrotrascrizione: compila il protocollo, conoscendo la
concentrazione degli stock e la concentrazione finale

stock | 1 campione concentrazione finale
RNA Ul 1 Ug/reazione
Buffer 5X ul 1x
BSA acetilata 1 ug/ul ul 0.1 pg/ Ul
Triton 1% ul 0.05%
dNTPs 10mM ul 0,omM
Esanucleotidi 50 UM Ul 7.5 UM
RT 200u/pl il 200u/reazione
RNAsiIn 33u/pl vl 33u/reazione
Acqua gb a 25l ul
Totale 25 ul

NB Le unita di misura delle concentrazioni posso essere diverse!!!l
Non c’é solo la molarita, ma anche la %, le unita, ecc...



-A- Quale controllo devo fare per poter poi verificare, con la PCR, che 'RNA non sia
contaminato da DNA?

-B- Quale controllo devo fare per poter poi verificare, con la PCR, che nessuno dei
reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia contaminato da DNA?

RNA Conc.
campione Controllo A | Controllo B finale
da analizzare
RNA ul 1 Mg
Buffer 5x ul 1x
BSA acetilata 1 pg/pl ul 0.1 pg/ul
Triton 1% ul 0.05%
dNTPs 10mM ul 0,5mM
Esanucleotidi 50 UM ul 7.5 UM
RT 200u/pl vl 200u
RNAsin 33u/pl Ml 33u
Acqua gb a 25l ul
Totale 25 ul 25 ul 25 ul




Reazione di PCR

Compila il protocollo, conoscendo la concentrazione degli stock e la concentrazione
finale

STOCK Conc. finale
cDNA campione da analizzare ul

5x buffer Pfu ul > 1x
primer senso 10 uM ul -> 250 nM
primer antisenso 10 pM ul -> 250 nM
100% glicerolo ul -> 5%
10mM dNTPs ul -> 100 UM
Taq polimerasi 1u/ul Ul -> 1u

H,O Ul

totale 50

- Per ogni campione, amplifico 5ul di cDNA (prodotto della retrotrascrizione)




RT

-A- Quale controllo devo fare per poter poi verificare, con la PCR, che 'RNA non sia
contaminato da DNA?

-B- Quale controllo devo fare per poter poi verificare, con la PCR, che nessuno dei
reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia contaminato da DNA?

PCR

-C- Quale controllo devo fare per poter verificare, con la PCR, che nessuno dei reagenti
utilizzati per la PCR sia contaminato di DNA?

PCR:

1- 5yl cDNA del campione da analizzare



Reazione di PCR, con TUTTI i controlli
(provate a compilare il modulo, compresa la mix, ma NON inviatemelo!!!!)

STOCK campione | Ctr A CrB |CtrC MIX Conc. finale
cDNA campione da analizzare ul

5 x buffer Pfu ul > 1x
primer senso 10 uM ul -> 200 nM
primer antisenso 10 uM ul -> 200 nM
100% glicerolo ul -> 5%
10mM dNTPs ul -> 200 UM
Taq polimerasi 1u/ul ul -> 1u

H,O Ul

totale 50

- Per ogni campione, amplifico 5ul di cDNA (prodotto della retrotrascrizione)




PROTOCOLLO PCR

5'94°C

30" 94°C
30" Tm Allawi » 30 x
1' 72°C
10" 72°C

o 12°C



-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C

Quale controllo manca?




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C *




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C * # A B C *

- Devo sempre avere un controllo positivo, per verificare che la reazione di
amplificazione sia corretta

- Inoltre, se il campione da analizzare da un segnale negativo, verifico che I'RNA sia
“buono” amplificando un’altra sequenza con un’altra coppia di primers (ad es. un
gene “housekeeping” come l'actina)



Reazione di PCR, con TUTTI i controlli
(provate a compilare il modulo, compresa la mix, ma non inviatemelo)

STOCK campione | Ctr A CtrB | CtrC | ctr+ MIX Conc. finale
cDNA ul

5 x buffer Pfu ul > 1X
primer senso 10 uM ul -> 200 nM
primer antisenso 10 uM ul -> 200 nM
100% glicerolo ul -> 5%
10mM dNTPs U -> 200 pMm
Taq polimerasi 1u/ul ul -=> 1u

H,O Ul

totale 50

- Per ogni campione, amplifico 5ul di cDNA (prodotto della retrotrascrizione)




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C *

Commenta il risultato




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C * # A B C 7

Commenta il risultato



-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C + # A B C +

Commenta il risultato



-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C + # A B C +

# A B C +

Commenta il risultato




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C + # A B C +

# A B C + # A B C +

Commenta il risultato




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C +

Commenta il risultato




-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C + # A B C +

Commenta il risultato



-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C + # A B C +

- Quale strategia potete adottare per evitare di amplificare il
DNA genomico? Pensateci e trovate una soluzione



RT-PCR

Promotore ool Esoni 2,3,4 ...
Intronel
DNA —_— 1 2] B8] 2
genhomico lRNA polimerasi
RNA |1 2] [3 4

lmaturazione del’RNA (splicing)

Coda di poliA

mRNA |1]1213]1415]6] 7]

RT (trascrittasi inversa)

CDNA



-#- campione da analizzare

-A- controllo per verificare che I'RNA non sia contaminato da DNA

-B- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la retrotrascrizione sia
contaminato da DNA

-C- controllo per verificare che nessuno dei reagenti utilizzati per la PCR sia
contaminato di DNA

# A B C + # A B C +

- Disegno i primers su due esoni molto lontani (separati da un introne lungo
almeno 1000bp, ma possibilmente anche di piu) per evitare che durante la
reazione il DNA genomico venga amplificato.



Come posso ottenere la mappa esoni-introni?

Promotore Esoni 2,3,4 ...
DNA | [l ESTel Introne1 51 13 2
genomico JRNA polimerasi‘
RNA |1 2] [3 4
lmaturazione del’RNA (splicing)
MRNA 1|2 3|4 5 6|7|___Codadip0IiA




- di molti geni si puo trovare la mappa esoni-introni nel sito ncbi o in ensemble
gia fatta

- se non la trovate, per ottenere la mappa:

- allineate la sequenza che avete ottenuto della NRG1 con la sequenza
genomica di ratto

- otterrete una serie di allineamenti dall’esone piu lungo all’esone piu corto;
Impostate il programma in modo che gli allineamenti siano ordinati a partire
dallo start della query

- calcolate le dimensioni degli introni che separano i diversi esoni sottraendo
le coordinate delle corrispondenti regioni genomiche
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FELEETEEEr et e e e e e e e e e e e el
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[ Jref |NW 047474, 1|Fnls WGA1998 4 Fattus norvegicus chromosome 16 genomic contig, reference azsembly
{hazed on BG3C w3.4)
Length=4664721

Features in this part of subject sequence:
neurecalin 1

GJocore = 1238 bits (6701, Expect = 0.0
Identities = &670/670 [(100%), Gaps = 07670 (0%)
Strand=Flus/Plus

Query 1 ATGEAGATTTATTCCCCAGACAT GTCTRAGGTAGC TR GEFAGGTCCTCCAGCCCCTCE A0
FLLETTEE e e e e e e e e e e e e e e e e e el
Gbhict  392E2E9]1 ATGGAGATTTATTCCCCAGACATGTCTGAGGTAGCTGGCGEEAGGFTCCTCCAGCCCCTCL . 3922350 -

Query 61 ACTCAGCTEAGTGCAGCCCCATCTCTTGATGGGCTTCCGGCAGCGRAGEAACATATACCE 120

PEELEEL e e e e e e e el
Fbjct 3922351 ACTCAGCTGAGTGCAGCCCCATCTCTTIGATGGGCTICCGGCAGCGRAGRAACATATACCAE 3322410

Query 1zl GACACCCACACAGAL GATEAGAGRLGCCCTGHFACTCCTEGELCTEECGETFCCCTGETET 180

R N N RN RN R
Fbhjct 3922411 GACACCCACACAGALGATGAGAGLAGCCCTGHACTCCTEGGCCTGGCGETHCCCTGETET 3922470

Query 13l GTGETGCCTRGAAGCTGAGC GLCTRAGAGEGT GTCTCAACTCCRAGAAGATCTGCATTGTT 240

FEEEETET e e e et e e e e e e e e e e e e e e e el
Fbjct 3922471 GIGTGCCTGGAAGCTGAGCGCCTGAGAGGGTGTCTCAACTCCGAGALGATCTGCATTGTT 3922530

Query 241 CCCATTCTGGCTT G CTAGTCAGCCTCTFCCTC THFCATT GC T CTRAAGTFEETATTT 300
FEPTEETE et et r et e e e e e e e et e et el
Fbjct 3922531 CCCATTCTGGCTTGCCTAGTCAGCCTCTGCCTCTRCATTGCTRGCCTRAAGTRGETATTT 3922530

Query 301 GTGGACALGATATTTGALTACGACTCTCCTACCCACCTTGACCCTGEEEGLTTAGGCCAG 360
RN N N R R N R AR R
Fbjct 3922581 GTGGACALGATATTIGAATACGACTCTCCTACCCACCTTGACCCTGGEGELTTAGGCCAL 3922650

Query 36l GACCCTGTEATTICTCTGATCCAACTGCTFCCCCAGC CATTITFETATCATCTRAGGCA 420

PLLELTL L L L LR P L]
Fbjot 3922651 GACCCTGTGATTTCTCTGGATCCAACTGCTGCCCCAGCCATTTTIGGTATCATCTRAGECA 3922710

Tuery 421 TACACTTCACCTGTCTCTAAGGC TCAGTC TRALGC THHFGCTCATGTTACAGTACALGET 450
50 2 0 18 5 e L e o e e D 0 B G e 0 0
Fbjct 3922711 TACACTTCACCTGTCTCTAAGGCTCAGTCTGAAGCTGGFGCTCATGTTACAGTACAAGET 3322770
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Features in this part of subject sequence:

neureculin 1

Ze-58
07132 [0%)

3core = 233 bits (l26), Expect
Identities = 1307132 (98%), Gaps
Strand=Flus/Plus

Query 671 CCACATCAACATCCACGACTGGRAC CAGC CATCTCATARAGTCTGCFEAGALGGAGLALL T30
FLEEEEE PR e e e e e b e bl
Ghjct 3983773 CCACATCGACATCCACGACTGGFACCAGCCATCTCATAAAGTGCGCGEAGALGGAGLALY 393337

Muery 731 CTTTCTGTETRAAT FEEGECFAGTFCTTCAC GETFALGFACCTGTCAAACCCGTCALGAT 730
RN N N N RN RN RN RN R
Gbjct 39838338 CTITCTGTGTGAATGGGGGCGAGTGCTTCAC GETRALGFACCTGTCAMACCCGTCALGAT 3353537

Query 791 ACTTGTGCAAGT S0EZ
RN EERNEN!
3bhjct 39888598 ACTTGTGCAAGT 38385909

Features in this part of subject sequence:
neurequlin 1

Score = 211 bits (114), Expect = 9eg-52
Identities = 1147114 [(100%), Gaps = 07114 [(0%)
Jtrand=Flus/Plus

fuery 801 GTGCCCAAATGAGTTTACTGETFATCGTT L CALAACTACGTAATGFCCAGCTTCTACAR 60
RN NN N e N e e N RS
Gbhjct 4000591 GTGCCCAAATGAGTITACTGGTFATCGTTGCCAAAACTACGTAATGFCCAGCTTCTACAR: 4000650

Query &6l TACGTCCACTCCCTITCTGTCTCTGCCTGAGTAGAGCATGCTCAGTCFATHCT 214

LRttt et bbb bbb bbbl
Sbject  4000&851 TACGTCCACTCCCTITCTGTCTCTGCCTGAGTAGGAGCATGCTCAGTCEATGCT 4000704

=[ref MW 001054719, 1|Fnle WGA2754 4 E Fattus norvegicus chromosome 16 genomic contig, alternate assembly

[based on Celera assembly)
Length=30261306

Features in this part of subject sequence:

neureculin 1

(e
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» What does NCBl do?
Established in 1988 as a national resource for  » Assembly Archive
molecular biology information, NCEI creates
public databases, conducts researchin ¥ Clusters of
computational biology, develops software tools  @rthelogaus graups
for analyzing genome data, and disseminates
; : i ; ¥ Coffes Break
biomedical information - all for the better R
. understanding of molecular processes 5EE'TSH§‘£LSDEDTE-
1 suppott affecting human health and disease. More .
' ¥ Electronic PCR
Confused about the distinctions between GenEank, ¥ Entrez Home
ad . CibAIN RefSeq, TPA and Unifrot? Click here for a brief
:alrld F'IJhlf'-.-'1Ed description of the databases and their differences. | ® Entrez Tools
¥ Gene exprassion
omnibus (GED)
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Entrez Protein Clusters database FESOUICES
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Reference Sequence (RefSed) proteing, from the complete Resource
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Amnotation: Chromosome 8, NC 000005 9 (31617045 316181013
Amnotation: Chromeseme 8, HC 000005 9 (32525295 32741615
NN 142445
Genell): 3084

MNral Links

Cfficaal Svinbol Nrgl and Name: neuregulin 1 [Mus mrscrds)

Other Aliages: 6030402G23Eik, ARTA D220005F 13Rik, GGF, GGFIL, HRG, HE Galpha, Hal, NDF, SWDF

Other Designations: heregilin =
Cloomosome: 3; Location: 8 A3

Amnotation: Chromosotme 8, IC 000074 5 (32828500, 33028673, complement)

GenelD: 2113232

Mral Lirks

Officaal Syviobol Mrgl and Name: neuregulin 1 [Raitus norvegicns)
Other Designations: neuregulin 1 type Il beta 3

Chromosome: 16; Location: 169123

Amnotation: Chromosome 16, FC 0051152 (63937796 64126187
Genell): 112400

HEG Links

protein coding [Saccharonpices cerevisias

Oiher Ahases: YDEQO43C

Other Designations: Mrglp, Transcriptional repressor that recrts the CycBp-Tup 1p complex to promeoeters; mediates glucose
repression and negatively regulates a vartety of processes meluding filamentous growth and allkaline pH response

Chromosome: TV

Amnotation: Chromoszome IV, NC 001136 8 (242672, 543367, complement)

Genell): 851613 |
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5-_'; Entrez Gene: Mrgl neuregulin 1 ... G -
Official Symbol Nrgl Genomic context s
provided by RGD Bibliography

General gene information

; General protein information
provided by RGD Reference Sequences
Primary source RGD:E21341 Related Sequences

Additional Links
See related Ensembl: ENSENOGO0000010392 =

Official Full Mame neuregulin 1

. P ¥ Links Explain
Gene type rotein codin :
¥pe p g Conserved Dormains
RefSeq status Provisional Genome
; ; GED Profiles
Organism Rfatius norvegqicus HomoloGene
Lineage £Eukaryots; Metazoa, Chordata; Craniata, Vertebrats, Eutelsostorn Mammalia, "ga':' Eie"rert_d
Eutherlz; Euarchontoglires; Glires; Rodentia; Sciurognathi; Muroides, Muridae; NEE‘FEDLEFEI‘IEED L
Murinae, Rattus Full text in PMC
Summary ligand for Erbb3 and Erbb4 receptors; gene produces many different alternative PrDth
splicing isoforms; invalved in neural and organ development [RGD] E[,l?jtl'"-a"l::d

PubMed (GeneRIF)
SHP: Genotype

Genomic regions, transcripts, and products t 2 Taxonamy
Ensembl
Go to reference seguence details Evidence Viewer
KEGG
HC_005115, 2 ModelMaker
[ 5957706 b [ B 26157 e RGD
AR Y niGene
NH_031555.1 [ i ——HH NP 1137761 Linkout
B - coding resion B - untranslated region

P Entrez Gene Info

P Feedback
P Subscriptions
Genomic context $ 2 P
chromosome: 16; Location: 16912.3 See Mrgl in Maplicwer
[ G250 360 e [ E4&a5596 fr M|
Completato
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Your Ensembl

[l Ensembl Gene Report for ENSRNOG00000010392

= Loyin or Register Gane Mrg1 (RGD Symbol) To view all Ensembl genes linked to the name clidohere.

@ Abowut User Accounts

Ensembl Gene I  ENSENOGO0000010392
ENSRNOGOO000010392

This gene can be found on Chromosome 16 at location 53,053, 630-64 126,187,
The start of this gene’is located in Contig BRMORD3243469.

Genomic Location

Gene information

= Genomic sedquence
m Genomic sequence Description Pro-neuregulin-1, mermhbrane-bound isoform precursor (Pro-MRGT) [Contains: Meuregulin-1 (Meu differentiation
alignment factar) (Heregulind (HREG) {(Acetylcholine receptor-inducing activitd (ARIA) (Sensary and motar neuron-derived factar)
= Resequencing alignment (iGlial growth factor)]. Source: Uniprot/SWiSSFROT PI3322
= Gene splice site iimage
e nlee iifo i Prediction Method @ Geneswere annotated by the Ensembl automatic analysis pipeline using either a GeneWiselExonerate model fram a
2 database protein ora set of aligned cOrAs followed by an ORF prediction. GeneWise/Exonerate models are further
5 ariation info. combined with available aligned ¢ 5 to annotate 5 (For moare information see ¥ .Curwen et al., Genome Res,
= Gene variation info, hined with lahble al d cOkAS T tate UTRs (F Ii Ii Yo tal, G R
= |0 history 2004 14:942-500
= Compare SHNPs intranscript
& Tnnlsminimmnmion ; E|Tr1ns-:rins Pd3322-3 EMSRMOTOO000013991 EMSRMOPOODOOOT 39591 [Transcriptinfo]  [Exoninfo] [Peptide info]
g ) y ) : ' I Mg EMSRMOTOO000014147 EWMSREMOPOOOOOD1414Y  [Transcriptinfo] [Exoninfo] [Peptide info]
Dot mamation Q8ESE!_RAT ENSRNOTO0000014200 ENSRNOP0000D014200  [Transcriptinfo] [Exoninfo] [Peptide infa]
= Protein information MRGET _RAT EMSRHNOTOO000094268  EMSRMOPOOOOODT4268  [Transcriptinfo] [Exoninfo] [Peptide info]
= Export gene data QEESAS RAT ERSENOTOOO000Z08YS  EMSREMOPOODOO0Z087E  [Transcriptinfm] [Exoninfo] [Feplide info]
CEZRYZ RAT ERMSREMOTOOO0000383542  EMNSREMOPOOOOOO35211 [Transcriptinfo]  [Exoninfo] [Peptide infio]
Chromosome 16 P43322-2 EMSRNOTODD00038549  ENSRMOPOODD0O031467  [Transcriptinfo] [Exoninfo] [Peptide infa]
63,053,630 - 64,126,187 F43322-5 ENSRMOTOO0D00058727  ENSRMOPOOOOO0SS518  [Transcriptinfg] [Exoninfa] [Peptide infa]
Features v
= View of Chromosome 16
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- ldentificate sulla vostra sequenza teorica della NRG1 la
localizzazione dei diversi esoni e calcolate le dimensioni
degli introni



