Metody Bioinformatyki, czesé¢ informatyczna, 1 lutego 2020 czas: 50 min

Zadanie 1 (8 pkt)

Uzupehij macierz dla algorytmu, ktoéry dostarcza uliniowienia globalnego (algorytm
Needlemana-Wunscha). Podaj najlepsze rozwiagzania dla sekwencji BCACB oraz
CABA. Macierz podobienstwa pokazano obok. Stosujemy liniowa kare za przerwe,

y(n)=nxd,d=—2.
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Zadanie 2 (8 pkt)
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-CA-BA

Tlo§¢ rozwiazan

Opracowano test X, ktory zwraca prawdopodobienistwo wystapienia choroby. Wyniki testu sa przedsta-
wione w tabeli. Podaj macierz pomytek, zaktadajac, ze traktujemy wynik testu powyzej 0.35 jako pozy-
tywny (osoba chora), nastepnie podaj te macierz dla progu 0.45 oraz 0.55. Narysuj krzywa ROC i krzywa
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Zadanie 3 (8 pkt)

1 - specyficznos¢

czutosd

Dla zestawu odczytow: AAAAAAA, BBAAA, BABABABB i AAABAB zbuduj multi-graf de Bruijna 4 rzedu, w
wierzchotkach sg sekwencje o dtugosci 3 symboli, krawedzie przechowuja informacje, ile razy krawedz ma
by¢ dodana do $ciezki wynikowej. Podaj sekwencje wynikows. Jezeli istnieje wiecej niz jedno rozwiazanie,

podaj dowolne z nich.
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Sekwencja: | BBAAAAAAABABABABB




Zadanie 4 (8 pkt)

Podaj drzewo filogenetyczne dla taksonow A, B, C, D dla pokazanej macierzy odle-

. . . L . B|C
glosci. Wykorzystaj metode grupowania parami ze $rednia arytmetyczng (UPGMA).
Dla tej samej macierzy podaj dwie grupy zwracane przez algorytm grupowania hierar-
chicznego, gdy odlegtos¢ miedzy grupami to pelne wiazanie (maksymalna odleglosé

miedzy elementami w grupie).

Zadanie 5 (8 pkt)
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Grupa 1: ’{A, B, C}

Grupa 2: ’{D}

Czasteczka jest biopolimerem i moze by¢ reprezentowana przez napis nad alfabetem { A, B, C }. Ob-
serwujemy oddzialywanie poszczegdlnych symboli z nasza sonda i oznaczamy je jako '+’ lub ’-’. Podaj
najbardziej prawdopodobna sekwencje czasteczki, dla obserwacji + — —, jezeli zaleznosé miedzy kolejnymi
symbolami oraz prawdopodobienistwo wystapienia oddzialywania opiszemy ukrytym modelem Markowa

przedstawionym nizej.

Sekwencja czasteczki: ACC
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Notatki lub uwagi do prowadzacego



