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Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (8 pkt)

Badamy podobienstwo globalne algorytmem Needlemana-Wunscha dla sekwencji
BAABB i ABBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —N, gdzie N jest licz-
ba liter Twojego nazwiska podzielona na 2, dzielenie catkowite, bez reszty. Macierz
podobienstwa pokazano obok.
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Uzupekij macierz podobienistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,

podaj jedno z nich.
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Rozwiazanie:

Zadanie 2 (8 pkt)

Sekwencje CCACA, ABCCC i ABCAB uzyto do asemblacji pod-grafem de Bruijna (bez wag w krawedziach) 4
rzedu (w wierzchotkach sg sekwencje o dtugosci 3 symboli).

Narysuj graf.

Odpowiedz na pytanie dotyczace wyniku asemblacji, wpisujac a, b albo c:

a) wynik nie istnieje,
b) istnieje dokladnie jedna sekwencja wyjsciowa,

c) istnieje wiecej niz jedna sekwencja wyjsciowa.

Jezeli istnieje sekwencja wyjsciowa (jedna lub kilka) jest nia:




Zadanie 3 (8 pkt)

Postugujemy sie monetami A, B i C, obserwujac sekwencje rzutow ORRR (orty i reszki). Zakladajac, ze

to do$wiadczenie jest opisywane ukrytym modelem Markowa przedstawionym odpowiedz na pytania.
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Podaj najbardziej prawdopodobna sekwencje uzytych monet:
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Zadanie 4 (8 pkt)

1 6M GAAGTT
Ponizej podano fragment pliku SAM (kolumny POS CIGAR SEQ). i gﬁ éé%ggg
5 6M TTGCCC
oraz odpowiadajacy fragment sekwencji kodujacej
>chrZ:1-15
GAAGTCGCCCTTCCC

Opis standardu CIGAR oraz tablica kodon6éw jest na kolejnej stronie.

1. Okresl sekwencje aminokwasow, ktore sg kodowane przez ta sekwencje zakladajac, ze na pozycji 1
zaczyna sie nowy kodon

2. Czy dane z pliku SAM pozwalaja wnioskowa¢ o wystapieniu wariantu(éw)? ’ tak /nie ‘

Jezeli tak: a) okresl typ wariantu(éw) b) jaki jest jego (ich) efekt na biatko c) czy jest (sa) to
wariant(y) hetero czy homo-zygotyczny(e)?

3. Zaproponuj modyfikacje pliku SAM tak aby znalazly sie dowody na wystapienie jedno-nukleotydowe;j
delecji heterozygotyczne;j.




' 6. CIGAR: CIGAR string. The CIGAR operations are given in the following table (set “*’ if unavailable):

CODSUHIES CDHSL[II]ES

Op BAM Description

query reference
M 0 alignment match (can be a sequence match or mismatch) yes yes
I 1 insertion to the reference yes no
D 2 deletion from the reference no yes
N 3 skipped region from the reference no yes
S 4 soft clipping (clipped sequences present in SEQ) yes no
H 5 hard clipping (clipped sequences NOT present in SEQ) no no
P 6 padding (silent deletion from padded reference) no no
= 7 sequence match yes yes
X 8 sequence mismatch yes yes

e “Consumes query” and “consumes reference” indicate whether the CIGAR operation causes the
alignment to step along the query sequence and the reference sequence respectively.

e H can only be present as the first and/or last operation.
e S may only have H operations between them and the ends of the CIGAR string.

e For mRNA-to-genome alignment, an N operation represents an intron. For other types of align-
ments, the interpretation of N is not defined.

e Sum of lengths of the M/I1/3/=/X operations shall equal the length of SEQ.

Tablica kodon6éw:
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Dany jest roztwér wodny oligonukleotyddéw DNA, na ktérym
implementowana jest logika zdan w postaci bazy wiedzy. W bazie tej dane
sg zdania logiczne w koniunkcyjnej postaci normalnej:

A = Bl and B2 and ... and Bn

gdzie Bi - klauzula, ktéra jest alternatywg dowolnej liczby literatow:
Bi=blorb2or...orbm

przy czym literat to pojedyncza zmienna zdaniowa lub negacja.

Takze dany jest enzym BseXl , ktéry rozpoznaje cigg nukleotydow: 5’ -
GCAGC- 3.

Tnie on nastepnie zadang molekute DNA w odlegtosci 8 i 12 nukleotydéw:
5- (...) GCAGCNNNNNNNNNNNN(...) - 3’

3’- (...)CGTCGNNNNNNNNNNNN(...) - 5’

Po rozcieciu za pomocg BseXIl dostajemy molekuty:
5'-(...)GCAGCNNNNNNNN-3’ 5’-NNNN(...)-3’
3’-(...)JCGTCGNNNNNNNNNNNN-5’ 3'-(...)-5’

gdzie N dowolny z czterech nukleotydéw: A, T, C, G,

(...) dowolny ciag nukleotyddw.

Niech baza wiedzy sktada sie z dwéch faktéw: p, (p_v q) kodowanych
nastepujaco:

gdzie podkreslenie oznacza negacje.

Niech klauzule faktu p reprezentuje molekuta:

5 '-(50)CCGGCCGGCAGCGCTG -3

3' -(50)GGCCGGCCGTCGCGAC(p) -5'

natomiast molekuta reprezentujgca klauzule (p v q ) ma postac:

5'- (p ) CAGCGCTG

3'- GTCGCGAC(q)

Polecenia do wykonania
Dokona¢ wnioskowania stosujgc regute odrywania na powyzej
zdefiniowanej bazie wiedzy:

a) Dokonac ligacji faktu p z klauzulg (pvq).

b) Dokonac rozciecia otrzymanego wyniku enzymem BseXI.

c) Przedstawi¢ molekute reprezentujacg wniosek czesciowy.

Odpowiedz (mozna kontynuowac z drugiej strony):



