IF803 / IN1115
PROJETO 2
DIVULGAÇÃO: Dia 04 de abril
ENTREGA: Dia 17 de abril
OBJETIVO PRIMORDIAL 
Fazer um up-grade na  ferramenta desenvolvida no Projeto 1 para encontrar um melhor alinhamento local de duas cadeias de aminoácidos dadas.  Para o custo de substituições/matches locais, a ferramenta usará uma das tabelas disponíveis, que serão previamente instaladas no programa. No alinhamento logal, os gaps seguirão o esquema apresentado em sala de aula, com o custo de abertura, A, dado pela tabela escolhida (*) e o custo de extensão dado por (A/6(. 

PARÂMETROS DE ENTRADA 

· Cadeia s 

· Cadeia t  

· Custo das operações como no Projeto 1 ou, no caso de alinhamento local, deve haver escolha da tabela a ser usada, dentre PAM (10, 120, 250) e BLOSUM (30, 62, 90). (OBS: As matrizes em si devem ser baixadas do site ftp://ftp.ncbi.nih.gov/blast/matrices  e codificadas no programa.)
· Prioridades entre estas operações, em caso de haver várias escolhas.

SAÍDA
No caso do alinhamento local, a saída deve conter 
   - Os valores no quandrante superior esquerdo das tabelas A, B e C, nas posições (0,0)  a (12,12). 
   - Um alinhamento que seja ótimo baseado nos valores de custos definidos na entrada.  As cadeias alinhadas, s-align e t-align, devem aparecer em seqüências múltiplas de três linhas, separadas por uma linha em branco, cada linha contendo no máximo 40 caracteres das cadeias s-align, matches, t-align, respectivamente.  A linha matches, irá ressaltar matches perfeitos ou aproximados, de acordo com a tabela de substituição escolhida. São considerados matches aproximados aqueles com valor ( 1, para PAM 250 ou BLOSUM 30, e aqueles com valor ( 0, nos demais casos.
ENTREGA DO PROJETO:  Quinta, dia 17/abril, até as 18:00hs.
O projeto deverá ser enviado via e-mail para katiag@cin.ufpe.br, com subject: “IF803-IF1115 – Projeto 2”,  até o prazo de entrega. Devem ser encaminhados arquivos com: (1) Código fonte,  (2) Cadeias a serem usadas na apresentação do projeto. 
IMPORTANTE: 

A apresentação deve ilustrar os efeitos de mudar os parâmetros (tabela; custo de gap) sobre determinadas cadeias.  As cadeias devem ser trechos de proteínas homólogas retiradas de algum arquivo do NCBI, com comprimento entre 60 e 400 caracteres. É importante que os pares sejam formados por cadeias similares, porém claramente distintas, alternando trechos conservados e não conservados. 
