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Prosz¦ wpisywa¢ odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobie«stwo globalne algorytmem Needlemana-Wunscha dla sekwen-
cji ABABB i ABBA. Stosujemy liniow¡ kar¦ za przerw¦ d = −n. Macierz po-
dobie«stwa pokazano obok, n jest liczb¡ liter Twojego nazwiska.

A B
A n −2 ∗ n
B −2 ∗ n n

Uzupeªnij macierz podobie«stwa, macierz pomocnicz¡. Podaj najlepsze dopasowanie, je»eli jest kilka,
podaj jedno z nich.
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Rozwi¡zanie:

Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje AAAAAAAAB, BBBAAA oraz AABABABA u»yto do budowy grafu de Bruijna, bez wag w kraw¦dziach.
Zbuduj graf 4 rz¦du (w wierzchoªkach s¡ sekwencje o dªugo±ci 3 symboli) oraz graf 3 rz¦du (w wierzchoªkach
sekwencje o dªugo±ci 2 symboli).

Narysuj graf 4 rz¦du.

Sekwencja wyj±ciowa obliczona z grafu 4 rz¦du to:

Narysuj graf 3 rz¦du.

Sekwencja wyj±ciowa obliczona z grafu 3 rz¦du to:



Zadanie 3 (3 pkt)

Zbuduj drzewo �logenetyczne metod¡ UPGMA (±rednich poª¡cze«) dla 5
taksonów. Macierz odlegªo±ci podano obok.

B C D E
A 4 8 8 8
B 16 8 12
C 5 7
D 2

Zadanie 4 (3 pkt)

Posªugujemy si¦ monetami A i B, obserwuj¡c sekwencje rzutów ORRR (orªy i reszki). Podaj najbardziej
prawodpodobn¡ sekwencj¦ u»ytych monet, zakªadaj¡c, »e to do±wiadczenie mo»e by¢ opisane ukrytym
modelem Markowa pokazanym ni»ej.

Q = {A,B},
V = {O,R},
PA = 1, PB = 0.
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Uzupeªnij macierz pomocnicz¡ w algorytmie Viterbiego
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Podaj najbardziej prawdopodobn¡ sekwencj¦ u»ytych monet:

Pytanie (1 pkt)

Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byªoby doda¢ do MBI

Pytanie (1 pkt)

Ile godzin po±wi¦ciªe± na MBI (sumarycznie wykªady, ¢wiczenia, praca wªasna):

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

Poni»ej podano fragment sekwencji referencyjnej oraz pliku SAM (kolumny POS i SEQ, odpowiadaj¡ce
pozycji oraz sekwencji) dla czterech kolejnych odczytów.

sekwencja referencyjna:

>chr1:1-20

atgcctgacatgacccagtc

plik SAM:

1 atgcctgac

4 cctgacatga

12 gtcccagtc

7 gacatgtccc

� Okre±l sekwencj¦ aminokwasów, które s¡ kodowane przez t¡ sekwencj¦ zakªadaj¡c, »e na pozycji 1
zaczyna si¦ nowy kodon

� Czy dane z pliku SAM pozwalaj¡ wnioskowa¢ o wyst¡pieniu wariantu(ów)? tak /nie

Je»eli tak:

a) Okre±l typ wariantu(ów) (SNV / Indel ?),

b) Jaki jest ich efekt na biaªko,

c) Czy s¡ to wariant(y) hetero- czy homozygotyczny(e)?

� Dodaj dwa odczyty (podaj ich lokalizacje i sekwencje), które wprowadz¡ heterozygotyczny wariant
na pozycji 10.

Tablica kodonów:

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

Korzystaj¡c z metody implementacji biokomputerów na DNA prezentowanej na wykªadzie z MBI, których
zasada dziaªania opiera si¦ na koncepcji nanotechnologii przepªywowej Lab-on-the-chip, gdzie przetwarza
si¦ roztwory na zasadzie splatania, odpowiedzie¢ na nast¦puj¡ce pytania:

� Jakie s¡ podstawowe mechanizmy dziaªania biokomputerów na zasadzie splatania?

� Wyja±ni¢, do czego sªu»y molekuªa terminalna.

� Opisa¢ kodowanie literaªów w tej metodzie.

Notatki lub uwagi do J. Mulawki:


