MBI, 28.01.2026, czas: 60 min
Mmiginazwisko:| | [ [ | [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [T [ [T ][]

Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobienistwo lokalne (algorytm Smitha - Watermana) dla sekwencji A B
ABABA i BBBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —2 % n. Macierz po- A| 3xn | —2xn
dobieristwa pokazano obok, n jest liczbg liter Twojego nazwiska. B | -2xn| 3xn

Uzupelij macierz podobiefistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,

podaj jedno z nich.
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Rozwigzanie:

Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje AAAAAA, ABABAB, BBBBBB, AAABA oraz BABBB uzyto do budowy multi-grafu de Bruijna, wagi
w krawedziach pokazuja, ile razy krawedz ma by¢ uzyta przy generowaniu rozwigzania. Zbuduj graf 4 rzedu
(w wierzchotkach sa sekwencje o dtugosci 3 symboli).

Narysuj graf 4 rzedu.

Czy istnieje rozwigzanie?

Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 4 rzedu to:




Zadanie 3 (3 pkt)

Znajdz motyw o dlugosci [ = 3, w 4 sekwencjach przedstawionych ponize;j.

so, =T T T A T,
s1 = T A A T7
So = T A T A,
s3 = A A A T
Motyw:
Pozycje wystepowania motywu, indeksujemy od 0:
P(s0) = , P(s1) = , Ps2) = , P(ss) =

Zadanie 4 (3 pkt)
Postugujemy sie monetami A i B, obserwujac sekwencje rzutow RRRR (orly i reszki). Podaj najbardziej
prawdopodobnag sekwencje uzytych monet, zaktadajac, ze to doswiadczenie moze by¢ opisane ukrytym
modelem Markowa pokazanym nizej.
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Podaj najbardziej prawdopodobna sekwencje uzytych monet:

Pytania (2 pkt)
Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byloby doda¢ do MBI

Tle godzin poswiecites na MBI (sumarycznie wyktady, ¢wiczenia, praca wlasna)

Twoim zdaniem, jakie moga by¢ korzysci ze stosowania metod przedstawionych na MBI

Notatki lub uwagi do R. Nowaka:
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Zadanie 5 (3 pkt)

Ponizej podano fragment sekwencji referencyjnej oraz pliku SAM (kolumny POS i SEQ, odpowiadajace
pozycji oraz sekwencji) dla czterech kolejnych odezytow.

201 ATGTCCGAT
>chr2:201-221 204 TCCGATACCT
ATGTCCGATCCCTTGTATTAT 207 GATCCCTTG

. 207 GATACCTTG
Pytania:

e Okresl sekwencje aminokwasoéw kodowanych przez sekwencje referencyjna. Zalozenie: Ramka odczytu
zaczyna sie od pierwszego nukleotydu sekwencji referencyjnej (pozycja 201).

e Dla pozycji od 201 do 210 okresl gtebokos$¢ pokrycia.
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24

e Czy w danych wida¢ odstepstwo od referencji? tak / nie []
Jezeli tak:

a) Podaj pozycje i zmiane nukleotydows (np. chrl:100 A>T).

b) Okresl typ wariantu na poziomie DNA (zmiana pojedynczego nukleotydu, delecja, insercja).

c¢) Okresl efekt wariantu na biatko (np. zmiana synonimiczna, missense, nonsense/stop-gain, fra-
meshift). Wypisz kodon referencyjny i zmieniony.

d) Jaka jest prawdopodobna zygotycznosé wariantu (homozygotyczny czy heterozygotyczny)?

Second base

UUUT_Pheny- 1, |UCUT VAU irosi uGU 6 u

B uuct aanine Flyce e UAC]_ yrosina Y uec:l_Cys eine. C [

UUA]_ taudire T UcA q |UuAA  Stopcodon |UGA  Stop codon .

vuc [~ teueine L |yce UAG Stop codon | UGG w;l'ryptophan G

cuu] CCUT CAU o cGU U

Histidine H

[} CUC | | aucine L | €CC | priine CAC:I_ TOc Arginine c
) ) o [l cva ccA P | CAA L gutamine. | S84 A
Tablica kodonéw: 3 [ cue cca CAG | cee G H
Z B Auu 1 |acuq AAU AGU g
2 ) ) 2
“ Bl AUC |-isoleucine |ACC | MC}ASD“‘"’Q'{Q’ A\Gc:l_s""""E S g 3

.8 AUA | ACA reon,llr:e MA:|_ AGA]_ A

ethionine | AcG_| AAG Lysine AGG Arginine

Al wm codon K R K

GUUT GCUT GAU™_ Aspartic GGU 7]

Guc | acc| , . |@ACTacid D [66C | guone B8

i oA [laline Vo8 Alammj\ GAAT Chitiic. | GGA y A

GUG GCG GAG [Tacid [ |GGG pA

Notatki lub uwagi do Tomasza Gambina:
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Zadanie 6 (3 pkt)

Oszacuj ile przestrzeni dyskowej nalezy przygotowaé na skompresowany plik z odczytami DNA w formacie
FASTA, wspotczynnik kompresji to 4.

e sekwencjonowanie Whole Genome Sequencing;
e dlugos¢ genomu referencyjnego: 1 Gbp;

e pokrycie odczytami: 50 x;

e dhugosé odczytu 100 bp.

W szacowaniu pomin znaki nowych linii, przyjmij ze kazdy identyfikator sekwencji to 50 B.

Notatki lub uwagi do W. Kusmirka:



