Tmie i nazwisko: . .. ... .o , MBI, 31.01.2023, czas: 60 min

Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobienistwo globalne algorytmem Needlemana-Wunscha dla sekwencji

BAABB i ABBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —2. Macierz podobieri-

stwa pokazano obok, n jest liczba liter Twojego nazwiska podzielong na 3, dzielenie
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calkowite, bez reszty.

Uzupekij macierz podobienistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,
podaj jedno z nich.
Rozwigzanie dla nazwiska o dlugosci 5, n—=1
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Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje TAAA, TATA, AAATTTT, ATTAA i TTTAT uzyto do asemblacji pod-grafem de Bruijna (bez wag w

krawedziach) 4 rzedu (w wierzchotkach sa sekwencje o dtugosci 3 symboli).
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Odpowiedz na pytanie dotyczace wyniku asemblacji, wpisujac a, b albo c: | b
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:
ATTAAATTTTATAT




Zadanie 3 (3 pkt)
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Uzywamy metody grupowania parami ze Srednig arytmetyczna (UPGMA) B 513 7
dla 5 taksonéw (A, B, C, D, E). Macierz odleglosci podano obok. c 55
D 7

A B||C D E

Zadanie 4 (3 pkt)

Postugujemy sie monetami A i B, obserwujac sekwencje rzutow RRRO (orly i reszki). Podaj najbardziej
prawodpodobng sekwencje uzytych monet, zakladajac, ze to doSwiadczenie moze by¢ opisane ukrytym
modelem Markowa pokazanym nizej.
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Uzupekij macierz pomocnicza w algorytmie Viterbiego
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Podaj najbardziej prawdopodobna sekwencje uzytych monet: A B/ B|lA

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

Notatki lub uwagi do Roberta Nowaka:



Tmie i nazwisko: . .. ... .o , MBI, 31.01.2023, czas: 60 min

Zadanie 5 (3 pkt)

1 6M tatact
Ponizej podano fragment pliku SAM (kolumny POS CIGAR SEQ). 2 6M atacta
3 6M tattag
4 6M attagc
oraz odpowiadajacy fragment sekwencji kodujacej
>chrZ:1-15T
atactagcttgcat

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) (SNV / Indel ?),
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.

Notatki lub uwagi do Tomasza Gambina:



' 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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