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Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobieristwo globalne algorytmem Needlemana-Wunscha dla sekwen- A B
cji ABABB i ABBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —n. Macierz po- A n —2x%n
dobienstwa pokazano obok, n jest liczbg liter Twojego nazwiska. B | —2xn n

Rozwigzanie dla nazwiska o dlugosci 5

Uzupelij macierz podobienistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,
podaj jedno z nich.
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Rozwiazanie: jest ich wiele
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Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje AAAAAAAAB, BBBAAA oraz AABABABA uzyto do budowy grafu de Bruijna, bez wag w krawedziach.

Zbuduj graf 4 rzedu (w wierzcholkach sa sekwencje o dtugosci 3 symboli) oraz graf 3 rzedu (w wierzchotkach
sekwencje o dlugosci 2 symboli).

Narysuj graf 4 rzedu.
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(88B)——(BBA)>—(BAA)—(AAA)——(AAB)—(ABA) (BAB)
Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 4 rzedu to: BBBAAAABABA
Narysuj graf 3 rzedu.
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Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 3 rzedu to: BBBAAABAB




Zadanie 3 (3 pkt)

B|C|D|E

. . . ) Aj4]8 8|8
Zbuduj drzewo filogenetyczne metoda UPGMA (srednich potaczen) dla 5 B 618 12
taksonéw. Macierz odlegltosci podano obok. C 517
D 2

Zadanie 4 (3 pkt)

Postugujemy si¢ monetami A i B, obserwujac sekwencje rzutow ORRR (orty i reszki). Podaj najbardziej
prawodpodobna sekwencje uzytych monet, zakladajac, ze to doSwiadczenie moze by¢ opisane ukrytym
modelem Markowa pokazanym nizej.

Q={4,B}, A B o R
V ={0,R}, Al il ALl
Py=1,Pg=0.
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Uzupekij macierz pomocnicza w algorytmie Viterbiego
0] R R R

Al 1/2 || 1/5 [>{2/25 |[>4/125

Bl O 1/10 [—| 3/50|—|9/250

Podaj najbardziej prawdopodobna sekwencje uzytych monet:| A | B | B | B

Pytanie (1 pkt)

Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byloby doda¢ do MBI

Pytanie (1 pkt)

Tle godzin po$wiecites na MBI (sumarycznie wyktady, ¢wiczenia, praca wtasna):

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 odczytow.

plik SAM:
sekwencja referencyjna: 1 atgcctgac
>chr1:1-20 4 cctgacatga
atgcctgacatgacccagtc 12 gtcccagtc

7 gacatgtccc

e QOkresl sekwencje aminokwaséw, ktore sg kodowane przez ta sekwencje zakladajac, ze na pozycji 1
zaczyna sie nowy kodon

e Czy dane z pliku SAM pozwalaja wnioskowac o wystapieniu wariantu(éw)? ‘ tak /nie

Jezeli tak:

a) Okresl typ wariantu(éw) (SNV / Indel ?),
b) Jaki jest ich efekt na biatko,
c) Czy sa to wariant(y) hetero- czy homozygotyczny(e)?

e Dodaj dwa odczyty (podaj ich lokalizacje i sekwencje), ktére wprowadza heterozygotyczny wariant
na pozycji 10.

Tablica kodonoéw:

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

Korzystajac z metody implementacji biokomputeréw na DNA prezentowanej na wyktadzie z MBI, ktérych
zasada dziatania opiera sie na koncepcji nanotechnologii przeptywowej Lab-on-the-chip, gdzie przetwarza
sie roztwory na zasadzie splatania, odpowiedzie¢ na nastepujace pytania:

o Jakie sy podstawowe mechanizmy dziatania biokomputeréw na zasadzie splatania?

e Wyjasnié, do czego stuzy molekuta terminalna.

e Opisa¢ kodowanie literatow w tej metodzie.

Notatki lub uwagi do J. Mulawki:



