Pracownia bioinformatyczna
— arkusz zadan z miejscami do udzielenia odpowiedzi

Zanim zaczniesz rozwigzywac zadania, wpisz swoje imie i nazwisko oraz nr PESEL.

Imie i nazwisko PESEL

Informacje dotyczqce pracowni bioinformatycznej
Zanim zaczniesz rozwigzywaé zadania, zastgp ,nnnnnnnnnnn” w nazwie tego pliku swoim
numerem PESEL. Po zakoriczeniu egzaminu niezwtocznie przekaz ten plik opiekunowi.

Zadanie 1. (21 pkt)

Punktem wyjscia do zadan na pracowni bioinformatyczno-filogenetycznej stanowi struktura
kompleksu biatkowego o numerze dostepu 6MO0J w bazie danych Protein Data Bank. Mozesz
pobrac plik .pdb i analizowaé pobrang strukture lokalnie w takich programach jak np. UCSF
Chimera lub PyMol. Mozesz takze wykorzysta¢ funkcje ,,3D View” bezposrednio dostepnag
w bazie danych PDB.

Rozwigzujac zadania z tej pracowni, mozesz korzystac zaréwno z programéw zainstalowanych
na komputerze, jak réwniez z narzedzi analitycznych i obliczeniowych dostepnych przez
Internet, takich jak np.: NCBI, UniProt, czy Expasy. Mozesz takze korzysta¢ z literatury
zrodtowej, do ktorej prowadzg odnosniki w bazach danych.

Zadanie 1.1. (3 pkt)
Okresl liczbe reszt aminokwasowych wchodzacych w skiad fragmentu biatka S
pochodzacego z SARS-CoV-2 zawartego w strukturze z numerem dostepu 6MO0J.

Zadanie 1.2. (4 pkt)

Okresl catkowita liczbe reszt aminokwasowych wchodzacych w sktad biatka S pochodzacego
z SARS-CoV-2. Do okreslenia tej liczby wykorzystaj referencyjng sekwencje genomu SARS-CoV-
2 zdeponowang w bazie danych GenBank z numerem dostepu NC_045512.2.




Zadanie 1.3. (5 pkt)
Okresl, ktére stwierdzenia dotyczace struktury zdeponowanej pod numerem dostepu 6M0J
sg prawdziwe, a ktére fatszywe.

Stwierdzenie Prawda czy fatsz?

1. Do uzyskania homogennego preparatu obu biatek — biatka S [Jprawda / [Jfatsz
i receptora ACE2 — uzyto chromatografii powinowactwa
z wykorzystaniem motywu His-tag.
Receptor dla SARS-CoV-2, biatko ACE2, jest hydrolaza. [[Jprawda / [ Jfatsz
3. Jeden z atomow asparaginy w pozycji 501 w biatku S bierze [Jprawda / [Jfatsz

udziat w tworzeniu wigzania kowalencyjnego z jednym
z atomow receptora ACE2.

4. Struktura biatka S jest stabilizowana przez obecno$¢ jonu Zn?*, | [ Jprawda / [ |fatsz
ktéry oddziatuje z histydyng w pozycji 374 i 378,
a takze z kwasem glutaminowym w pozycji 402.

5. Dominujaca strukturg drugorzedowg biatka ACE2 jest a-helisa. | [ Jprawda / [ ]fatsz

Zadanie 1.4. (3 pkt.)

Podaj numer dostepu z bazy danych GenBank dla kompletnej sekwencji genomu wirusa
wystepujacego u Rhinolophus acuminatus o najwiekszym stopniu podobienstwa
do referencyjnego genomu SARS-CoV-2: NC_045512.2.

Uzyj programu blastn, a do pdl , Organism” i ,Entrez Query” wpisz, odpowiednio ,viruses
(taxid:10239)” i ,,Rhinolophus acuminatus[FEATURES]".

Zadanie 1.5. (3 pkt.)

Wykonaj w programie blastp przyréwnanie sekwencji aminokwasowych biatek S obu wiruséw
korzystajgc z domysinych ustawien, ale zaznacz ,,Align two or more sequences”.

Podaj identyczno$¢ sekwencji aminokwasowych obu biatek (ang. identities) jako wartos¢
wyrazong w procentach.




Zadanie 1.6. (3 pkt)

Wykonaj w programie blastn przyréwnanie sekwencji nukleotydowych kodujacych biatka S
obu wiruséw. Wykonaj przyrownanie przy domysinych ustawieniach, ale zaznacz , Align two
or more sequences” i w czesci ,,Program Selection” zaznacz ,,Somewhat similar sequences
(blastn)”, aby mozna byto wykona¢ przyrownanie dwdéch sekwencji nukleotydowych.

Okresl, czy identyczno$é¢ petnych sekwencji nukleotydowych kodujacych biatka S obu
wiruséw jest mniejsza czy wieksza w porownaniu do identycznosci sekwencji
aminokwasowych okreslonej w zadaniu 1.5.

[JA. mniejsza / []B. wieksza

Zadanie 2. (9 pkt)
Przygotuj sekwencje nukleotydowe nastepujgcych genomow:

e SARS-CoV-2 wyizolowany z Homo sapiens (NC_045512.2),

e SARS Tor2 wyizolowany z Homo sapiens (NC_004718.3),

e RacCS203 wyizolowany z Rhinolophus acuminatus (MW251308.1),

e RaTG13 wyizolowany z Rhinolophus acuminatus (MN996532.2),

e Neoromicia/PML-PHE1/RSA/2011 wyizolowany z Neoromicia capensis (KC869678.4),

e MP789 wyizolowany z Manis javanica (MT121216.1),

e SW1 wyizolowany z Delphinapterus leucas (NC_010646.1),

e HKU14 wyizolowany z Oryctolagus cuniculus (NC_017083.1).
Nastepnie przygotuj plik w formacie FASTA z sekwencjami nukleotydowymi kodujgcymi biatko
S z wyzej wymienionych 8 genomow wiruséw.

Wykorzystaj wersje on-line programu ClustalO (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/)
do przygotowania przyréwnania sekwencji kodujgcych biatko S. Sekwencje w formacie FASTA
mozesz wklei¢ do pola ,STEP 1 — Enter your input sequences” lub zatadowac¢, korzystajgc

z przycisku znajdujgcego sie bezposrednio pod tym polem. Pamietaj, aby wybraé typ sekwencji
— RNA.

Pozostatych ustawien nie zmieniaj i kliknij w czes$ci ,,STEP 3 — Submit your job” przycisk
»,Submit”.

Uwaga: obliczenia mogq potrwaé nawet kilka minut!

Gdy wyswietli sie przyréwnanie, kliknij na zaktadke ,Phylogenetic Tree” i odpowiedz
na nastepujgce pytania dotyczgce relacji filogenetycznych 8 wiruséw odtworzonej
z wykorzystaniem sekwencji aminokwasowej biatka S.

Uwaga: drzewo jest obliczane za pomocqg metody odlegtosciowej Neighbour-joining, ktora jest
w ogdlnych zatozeniach podobna do metody UPGMA, ale zwraca drzewo formalnie
niezakorzenione i nie tamie gatezi doktadnie w pofowie ich dtugosci.


https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

Zadanie 2.1. (9 pkt)

Okresl, ktore stwierdzenia dotyczace interpretacji uzyskanego drzewa filogenetycznego sg
prawdziwe, a ktore fatszywe.

Stwierdzenie Prawda czy fatsz?
1. SARS-CoV-2 i RaTG13 stanowig taksony siostrzane. [Jprawda / [fatsz
2. SARS Tor2 i SARS-CoV-2 tworzg razem grupe monofiletyczng. | [ Jprawda / [ ]fatsz

3. SARS-CoV-2 jest blizej spokrewniony z Neoromicia/PML- | [ Jprawda/ [ ]fatsz
PHE1/RSA/2011 z Manis javanica (tuskowca) niz SARS Tor2.




Pracownia bioinformatyczna
— zasady oceniania rozwigzan zadan

Zadanie 1.1. (3 pkt)

3 pkt —za podanie liczby reszt aminokwasowych wchodzacych w sktad fragmentu biatka S
w tancuchu E struktury o numerze dostepu 6MO0J (229 reszt) lub liczbe pomniejszong
o dotgczony do tej sekwencji aminokwasowej znacznik histydynowy (223 reszty).

0 pkt — za btedng odpowiedz lub brak odpowiedzi.

Find similar proteins by: Sequence v  (by identity cutoff) | Structure
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Find proteins for PODTC2 (Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2)

Explore [ pooTc2 | @

Go to UniProtKB:

Zadanie 1.2. (4 pkt)

4 pkt —za podanie liczby reszt aminokwasowych wchodzacych w sktad biatka S ustalonej na
podstawie informacji zawartej w referencyjng sekwencje genomu SARS-CoV2
zdeponowang w bazie danych GenBank z numerem dostepu NC_045512.2 (1273 reszty

aminokwasowe).

0 pkt — za btedng odpowiedz lub brak odpowiedzi.
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Zadanie 1.3. (5 pkt)

5 pkt — za poprawng ocene wszystkich pieciu stwierdzen.
1-4 pkt — odpowiednio za liczbe poprawnie ocenionych stwierdzen.
0 pkt — za btedng ocene wszystkich stwierdzen lub brak odpowiedzi.

21563..25384
/gene="S"
/locus_tag="GU280_gp02"
/gene_synonym="spike glycoprotein"
/note="structural protein; spike protein"
/codon_start=1
/produc urface glycoprotein”
/protein_id=" YP_0@9724390.1 "
/db_xref="GeneID: 43740568 "
/translation="MFVFLVLLPLVSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFR
SSVLHSTQDLFLPFFSNVTWFHATHVSGTNGTKRFDNPVLPFNDGVYFASTEKSNIIR
GWIFGTTLDSKTQSLLIVNNATNVVIKVCEFQFCNDPFLGVYYHKNNKSWMESEFRVY
SSANNCTFEYVSQPFLMDLEGKQGNFKNLREFVFKNIDGYFKIYSKHTPINLVRDLPQ
GFSALEPLVDLPIGINITRFQTLLALHRSYLTPGDSSSGWTAGAAAYYVGYLQPRTFL
LKYNENGTITDAVDCALDPLSETKCTLKSFTVEKGIYQTSNFRVQPTESIVRFPNITN
LCPFGEVFNATRFASVYAWNRKRISNCVADYSVLYNSASFSTFKCYGVSPTKLNDLCF
TNVYADSFVIRGDEVRQIAPGQTGKIADYNYKLPDDFTGCVIAWNSNNLDSKVGGNYN
YLYRLFRKSNLKPFERDISTEIYQAGSTPCNGVEGFNCYFPLQSYGFQPTNGVGYQPY
RVVVLSFELLHAPATVCGPKKSTNLVKNKCVNFNFNGLTGTGVLTESNKKFLPFQQFG
RDIADTTDAVRDPQTLEILDITPCSFGGVSVITPGTNTSNQVAVLYQDVNCTEVPVAT
HADQLTPTWRVYSTGSNVFQTRAGCLIGAEHVNNSYECDIPIGAGICASYQTQTNSPR
QSIIAYTMSL! YSNNSIAIPTNFTISVTTEILPVSMTKTSVDCTM
YICGDSTECSNLLLQYGSFCTQLNRALTGIAVEQDKNTQEVFAQVKQIYKTPPIKDFG
GFNFSQILPDPSKPSKRSFIEDLLFNKVTLADAGFIKQYGDCLGDIAARDLICAQKFN
GLTVLPPLLTDEMIAQYTSALLAGTITSGWTFGAGAALQIPFAMQMAYRFNGIGVTQN
VLYENQKLIANQFNSAIGKIQDSLSSTASALGKLQDVVNQNAQALNTLVKQLSSNFGA
ISSVLNDILSRLDKVEAEVQIDRLITGRLQSLQTYVTQQLIRAAEIRASANLAATKMS
ECVL CGKGYHLMSFPQ! VVFLHVTYVPAQEKNFTTAPAICHDGKAH
FPREGVFVSNGTHWFVTQRNFYEPQIITTDNTFVSGNCDVVIGIVNNTVYDPLQPELD
SFKEELDKYFKNHTSPDVDLGDISGINASVVNIQKEIDRLNEVAKNLNESLIDLQELG
KYEQYIKWPWYIWLGFIAGLIAIVMVTIMLCCMTSCCSCLKGCCSCGSCCKFDEDDSE
PVLKGVKLHYT"




Uwaga:
W stwierdzeniu 1. nalezato stwierdzi¢ obecnos$¢ sekwencji aminokwasowej HHHHHH (znacznik
histydynowy) w obu faiicuchach (A i E) w strukturze o numerze dostepu 6MOJ.
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Stwierdzenie 4. jest prawdziwe, ale w odniesieniu do biatka ACE2, ktére jest w kompleksie
z fragmentem biatka S. Dlatego stwierdzenie 4., méwigce o tym, ze jon Zn?* stabilizuje biatko S,
nalezato ocenic jako fatszywe.
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Zadanie 1.4. (3 pkt)
3 pkt — za podanie wtasciwego numeru dostepu (MW251308.1).
0 pkt — za btedng odpowiedz lub brak odpowiedzi.

Description Scientific Name SMax e ey = ko £00¢ N cselon

) - core Score Cover value Ident Len

v v v v - -
Bat coronavirus RacCS264, partial genome Bat coronavirus RacCS264 27475 42052 92% 0.0 94.70% 29820 MW251311.1
Bat coronavirus RacCS203, complete genome Bat coronavirus RacCS203 27475 42217 94% 0.0 94.70% 29832 MW251308.1
Bat coronavirus RacCS271, partial genome Bat coronavirus RacCS271 27470 42076 93% 0.0 94.69% 29820 MW251312.1
Bat coronavirus RacCS253, partial genome Bat coronavirus RacCS253 27470 42082 92% 00 94.70% 29820 MW251310.1
Bat coronavirus RacCS224, partial genome Bat coronavirus RacCS224 27470 42107 92% 0.0 94.70% 29820 MW251309.1

Uwaga:

Nalezato wybra¢ numer dostepu sekwencji, ktdra w nazwie (kolumna ,Description”)
ma okreslenie ,complete genome”, poniewaz tylko ta sekwencja zawiera kompletng
sekwencje.



Zadanie 1.5. (3 pkt)

3 pkt — za podanie identyczno$é sekwencji wynoszacg 72,75% lub zawierajgca sie w przedziale
[72%, 73%].

0 pkt — za btedng odpowiedz lub brak odpowiedzi.

Description Scientific Name Max Total Query E Per. Acc.
ipti ientifi
g Score Score Cover value Ident Len Accession

v

unnamed protein product 1834 1834 100% 0.0 72.75% 1227 Query_546525

Zadanie 1.6. (3 pkt)
3 pkt — za wybdr odpowiedzi A (mniejsza).
0 pkt — za btedng odpowiedz lub brak odpowiedzi.

Uwaga:
Zastosowanie opcji ,Somewhat similar sequences (blastn)” pozwala okresli¢ identycznos¢,
ktéra wynosi 79,24%. Jednak ,,Query Cover” (stopien pokrycia sekwencji) wynosi 79%.

Description Scientific Name Max Total Query E Per.  Acc
4 Score Score Cover value Ident Len Accession

None provided 2503 2606 79% 0.0 79.24% 3684 Query_39677

Biorgc pod uwage, ze zadanie dotyczy sekwencji kodujgcych biatka S (a nie ich fragmentéw),

nalezy wzig¢ pod uwage pozostate czesci sekwencji (21%), ktére przez program nie zostaty
zidentyfikowane jako podobne do siebie. Wartos¢ identycznosci wynikajgca z pordwnania
catej sekwencji bedzie wiec mniejsza niz 72,75%, ktéra wynika z porédwnania sekwencji
aminokwasowych biatka S (zadanie 1.5.). Ponadto warto zwréci¢ uwage na to, ze ze wzgledu
na degeneracje kodu genetycznego nalezy spodziewac sie wiekszego zréznicowania sekwencji
nukleotydowych niz aminokwasowych kodujgcych ortologiczne biatka.

Zadanie 2.1. (9 pkt)

9 pkt — za poprawng ocene wszystkich trzech stwierdzen.

6 pkt — za poprawng ocene dwdch stwierdzen.

3 pkt — za poprawng ocene jednego stwierdzenia.

0 pkt — za btedng ocene wszystkich stwierdzen lub brak odpowiedzi.

Uwaga:

Kazdy uczestnik uzyskat 3 pkt za to zadanie, poniewaz w stwierdzeniu 3. btednie przypisano
wirusa Neoromicia/PML-PHE1/RSA/2011 do gatunku Manis javanica, przez co niemozliwa
byta prawidtowa jego ocena.

Beluga_Whale_coronavirus_SW1__complete_genome 0.25437
Rabbit_coronavirus_ HKU14__complete_genome 0.2327
Coronavirus_Neoromicia/PMLPHE1/RSA/2011__complete_genome 0.23563
SARS_coronavirus_Tor2__complete_genome 0.13129

Bat_coronavirus_RacCS203__complete_genome 0.13366
I Pangolin_coronavirus_isolate_MP789__complete_genome 0.08086

— Severe_acute_respiratory_syndrome_coronavirus_2_isolate_WuhanHul__complete_genome 0.03171
Bat_coronavirus_RaTG13__complete_genome 0.0368




Pracownia bioinformatyczna
— arkusz zadan z miejscami do udzielenia odpowiedzi

Zanim zaczniesz rozwigzywac zadania, wpisz swoje imie i nazwisko oraz nr PESEL.
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Informacje dotyczgce pracowni bioinformatycznej
Zanim zaczniesz rozwigzywac zadania, zastgp ,nnnnnnnnnnn” w nazwie tego pliku swoim
numerem PESEL. Po zakonczeniu egzaminu niezwtocznie przekaz ten plik opiekunowi.

Zadanie 1. (21 pkt)

Punktem wyjscia do zadan na pracowni bioinformatyczno-filogenetycznej stanowi struktura
kompleksu biatkowego o numerze dostepu 6M0J w bazie danych Protein Data Bank. Mozesz
pobrac plik .pdb i analizowa¢ pobrang strukture lokalnie w takich programach jak np. UCSF
Chimera lub PyMol. Mozesz takze wykorzysta¢ funkcje ,3D View” bezposrednio dostepng
w bazie danych PDB.

Rozwigzujgc zadania z tej pracowni, mozesz korzystac zaréwno z programoéw zainstalowanych
na komputerze, jak réwniez z narzedzi analitycznych i obliczeniowych dostepnych przez
Internet, takich jak np.: NCBI, UniProt, czy Expasy. Mozesz takze korzystac¢ z literatury
Zrodtowej, do ktdrej prowadzg odnosniki w bazach danych.

Zadanie 1.1. (3 pkt)
Okresl liczbe reszt aminokwasowych wchodzacych w sktad fragmentu biatka S
pochodzacego z SARS-CoV-2 zawartego w strukturze z numerem dostepu 6MO0J.

229

Zadanie 1.2. (4 pkt)

Okresl catkowitg liczbe reszt aminokwasowych wchodzacych w sktad biatka S pochodzacego
z SARS-CoV-2. Do okreslenia tej liczby wykorzystaj referencyjng sekwencje genomu SARS-CoV-
2 zdeponowang w bazie danych GenBank z numerem dostepu NC_045512.2.

1273




Zadanie 1.3. (5 pkt)

Okresl, ktore stwierdzenia dotyczace struktury zdeponowanej pod numerem dostepu 6M0)J
sg prawdziwe, a ktore fatszywe.

Stwierdzenie Prawda czy fatsz?
1. Do uzyskania homogennego preparatu obu biatek — biatka S [w]prawda / [Jfatsz
i receptora ACE2 — uzyto chromatografii powinowactwa

z wykorzystaniem motywu His-tag.
Receptor dla SARS-CoV-2, biatko ACE2, jest hydrolaza. [w]prawda / [fatsz

3. Jeden z atomodw asparaginy w pozycji 501 w biatku S bierze [CJprawda / [w]fatsz
udziat w tworzeniu wigzania kowalencyjnego z jednym

z atomow receptora ACE2.

4. Struktura biatka S jest stabilizowana przez obecno$é jonu Zn%, | [Jprawda / [m]fatsz
ktory oddziatuje z histydyng w pozycji 374 i 378,
a takze z kwasem glutaminowym w pozycji 402.
5. Dominujacg strukturg drugorzedowg biatka ACE2 jest a-helisa. | [m]prawda / [fatsz

Zadanie 1.4. (3 pkt.)

Podaj numer dostepu z bazy danych GenBank dla kompletnej sekwencji genomu wirusa
wystepujacego u Rhinolophus acuminatus o najwiekszym stopniu podobienstwa
do referencyjnego genomu SARS-CoV-2: NC_045512.2.

Uzyj programu blastn, a do pdl ,Organism” i ,Entrez Query” wpisz, odpowiednio ,viruses
(taxid:10239)” i ,,Rhinolophus acuminatus[FEATURES]".

MW251308.1

Zadanie 1.5. (3 pkt.)

Wykonaj w programie blastp przyréwnanie sekwencji aminokwasowych biatek S obu wirusow
korzystajgc z domysinych ustawien, ale zaznacz , Align two or more sequences”.

Podaj identycznos¢ sekwencji aminokwasowych obu biatek (ang. identities) jako wartosc¢
wyrazong w procentach.

72,75%




Zadanie 1.6. (3 pkt)

Wykonaj w programie blastn przyrownanie sekwencji nukleotydowych kodujgcych biatka S
obu wirusow. Wykonaj przyrownanie przy domysinych ustawieniach, ale zaznacz , Align two
or more sequences” i w czesci , Program Selection” zaznacz ,Somewhat similar sequences
(blastn)”, aby mozna byto wykona¢ przyrownanie dwdch sekwencji nukleotydowych.

Okresl, czy identyczno$é¢ petnych sekwencji nukleotydowych kodujacych biatka S obu
wiruséw jest mniejsza czy wieksza w poréwnaniu do identycznosci sekwencji
aminokwasowych okreslonej w zadaniu 1.5.

[w] A. mniejsza / []B. wieksza

Zadanie 2. (9 pkt)
Przygotuj sekwencje nukleotydowe nastepujgcych genomow:

e SARS-CoV-2 wyizolowany z Homo sapiens (NC_045512.2),

e SARS Tor2 wyizolowany z Homo sapiens (NC_004718.3),

e RacCS203 wyizolowany z Rhinolophus acuminatus (MW251308.1),

e RaTG13 wyizolowany z Rhinolophus acuminatus (MN996532.2),

e Neoromicia/PML-PHE1/RSA/2011 wyizolowany z Neoromicia capensis (KC869678.4),

e MP789 wyizolowany z Manis javanica (MT121216.1),

e SW1 wyizolowany z Delphinapterus leucas (NC_010646.1),

e HKU14 wyizolowany z Oryctolagus cuniculus (NC_017083.1).
Nastepnie przygotuj plik w formacie FASTA z sekwencjami nukleotydowymi kodujgcymi biatko
S z wyzej wymienionych 8 genomodw wirusow.

Wykorzystaj wersje on-line programu ClustalO (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/)

do przygotowania przyréwnania sekwencji kodujgcych biatko S. Sekwencje w formacie FASTA
mozesz wklei¢ do pola ,STEP 1 — Enter your input sequences” lub zatadowac, korzystajgc
z przycisku znajdujgcego sie bezposrednio pod tym polem. Pamietaj, aby wybrac typ sekwencji
— RNA.

Pozostatych ustawied nie zmieniaj i kliknij w czesci ,STEP 3 — Submit your job” przycisk
,Submit”.

Uwaga: obliczenia mogq potrwac nawet kilka minut!

Gdy wyswietli sie przyrownanie, kliknij na zaktadke ,Phylogenetic Tree” i odpowiedz
na nastepujace pytania dotyczace relacji filogenetycznych 8 wiruséw odtworzone;j
z wykorzystaniem sekwencji aminokwasowe;j biatka S.

Uwaga: drzewo jest obliczane za pomocqg metody odlegtosciowej Neighbour-joining, ktora jest
w ogdinych zatozeniach podobna do metody UPGMA, ale zwraca drzewo formalnie
niezakorzenione i nie tamie gatezi doktadnie w potfowie ich dfugosci.



Zadanie 2.1. (9 pkt)

Okresl, ktore stwierdzenia dotyczace interpretacji uzyskanego drzewa filogenetycznego sa
prawdziwe, a ktdre fatszywe.

Stwierdzenie Prawda czy fatsz?
1. SARS-CoV-2 i RaTG13 stanowig taksony siostrzane. [w]prawda / [Jfatsz
2. SARS Tor2 i SARS-CoV-2 tworzg razem grupe monofiletyczng. | [ Jprawda / [m]fatsz
3. SARS-CoV-2 jest blizej spokrewniony z Neoromicia/PML- | [m]prawda / [m]fatsz
PHE1/RSA/2011 z Manis javanica (tuskowca) niz SARS Tor2.




