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Prosz¦ wpisywa¢ odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobie«stwo globalne algorytmem Needlemana-Wunscha dla sekwencji
ABABB i ABBA. Stosujemy liniow¡ kar¦ za przerw¦ d = −2. Macierz podobie«-
stwa pokazano obok, n jest liczb¡ liter Twojego nazwiska podzielon¡ na 3, dzielenie
caªkowite, bez reszty.

A B
A 3 ∗ n −n
B −n 2 ∗ 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 ABBAABBA, BABBBBB, BAABAB u»yto do asemblacji pod-grafem de Bruijna (bez wag w kraw¦-
dziach) 4 rz¦du (w wierzchoªkach s¡ sekwencje o dªugo±ci 3 symboli).

Narysuj graf.

Odpowiedz na pytanie dotycz¡ce wyniku asemblacji, wpisuj¡c a, b albo c:

a) wynik nie istnieje,

b) istnieje dokªadnie jedna sekwencja wyj±ciowa,

c) istnieje wi¦cej ni» jedna sekwencja wyj±ciowa.

Je»eli istnieje sekwencja wyj±ciowa (jedna lub kilka) jest ni¡:



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 12
B 16 4 12
C 20 8
D 8

Zadanie 4 (3 pkt)

W wyniku cz¦±ciowego strawienia jednym enzymem uzyskano odcinki DNA o dªugo±ciach: 20, 40, 40, 50,
60, 70, 90, 110, 110 i 150. Podaj pozycje sekwencji (markerów), w których tnie enzym (wypeªnij tyle
kratek, ile potrzebujesz).

Podaj ile jest tych pozycji?:

miejsce na oblczenia

Pytanie (2 pkt)

Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byªoby doda¢ do MBI

Notatki lub uwagi do Roberta 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:

>chr1:1-15

agtcgcttgctcgac

plik SAM:

1 agtcgcgtg

3 tcgcgtgca

5 gcttgcacg

7 ttgcacga

� 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 jego (ich) efekt na biaªko,

c) czy jest (s¡) to wariant(y) hetero czy homo-zygotyczny(e)?

� Dodaj dwa odczyty (podaj ich lokalizacje i sekwencje), które wprowadz¡ heterozygotyczny wariant
na pozycji 3.

Tablica kodonów:

Notatki lub uwagi do Tomasza Gambina:



Zadanie 6 (3 pkt)
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Dany jest dedukcyjny system wnioskowania opisany nast¦puj¡c¡ baz¡ wiedzy (baza reguª i baza fak-
tów).

� Baza reguª:

IF jest ªadna pogoda THEN pójd¦ na spacer

IF pada deszcz THEN siedz¦ w domu

IF jest mro¹na pogoda THEN pójd¦ na narty

� Baza faktów:

Jest ªadna pogoda

Polecenia:

1. Zaproponowa¢ system dedukcyjny in vitro na nitkach DNA implementuj¡cy powy»sz¡ baz¦ (jaka
metoda reprezentacji wiedzy b¦dzie wykorzystana?).

2. Opisa¢ dziaªanie systemu.

3. Pokaza¢, jaki b¦dzie wynik wnioskowania.

Notatki lub uwagi do J. Mulawki:


