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Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobienistwo globalne algorytmem Needlemana-Wunscha dla sekwencji

ABABB i ABBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —2. Macierz podobieri- A B

. . . . ) . L. A —
stwa pokazano obok, n jest liczba liter Twojego nazwiska podzielona na 3, dzielenie 3xn n

B -n 2xn

calkowite, bez reszty.

Uzupekij macierz podobienistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,

podaj jedno z nich.
A B A B B

|

Rozwigzanie:

Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje ABBAABBA, BABBBBB, BAABAB uzyto do asemblacji pod-grafem de Bruijna (bez wag w krawe-
dziach) 4 rzedu (w wierzcholkach sa sekwencje o dtugosci 3 symboli).

Narysuj graf.

Odpowiedz na pytanie dotyczace wyniku asemblacji, wpisujac a, b albo c:

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:




Zadanie 3 (3 pkt)

B|C|D|E

. . . ) Al 4] 8|8 |12

Zbuduj drzewo filogenetyczne metoda UPGMA (srednich potaczen) dla 5 B 61 1 12
taksonéw. Macierz odlegltosci podano obok.

C 20 | 8

D 8

Zadanie 4 (3 pkt)

W wyniku czesciowego strawienia jednym enzymem uzyskano odcinki DNA o dtugosciach: 20, 40, 40, 50,
60, 70, 90, 110, 110 i 150. Podaj pozycje sekwencji (markeréw), w ktérych tnie enzym (wypelnij tyle
kratek, ile potrzebujesz).

Podaj ile jest tych pozycji?:

miejsce na oblczenia

Pytanie (2 pkt)

Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byloby dodaé¢ do MBI

Notatki lub uwagi do Roberta 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 agtcgcgtg
>chr1:1-15 3 tcgcgtgcea
agtcgcttgctcgac 5 gcttgcacg

7 ttgcacga

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 jego (ich) efekt na biatko,
c) czy jest (sa) to wariant(y) hetero czy homo-zygotyczny(e)?

e Dodaj dwa odczyty (podaj ich lokalizacje i sekwencje), ktére wprowadza heterozygotyczny wariant
na pozycji 3.

Tablica kodonoéw:

Second base

UUUT_Phenyl- ucu UAU . uGu : U

Y vuc"aianine Fluce e u;t\f::l_T”"‘“""e Y uec]_cysm'"e S c

UUA]_L inie: T UCA g |uAA Stop codon | UGA  Stop codon [l

uvug [ -*e"e L fuce UAG  Stopcodon | UGG Tryptophan JE

CcuuT] CCUT] CAU :l_ G cGU U

Histidine [-{

(o CUC L | eucine 1. | €CC L proline e g Arginine C
5 [l cua CccA P |caa ]_Glutamin CGA AR
4l cuc.| |cca CAG %) | cac ¢ B
7 AuUT I | Acuf AAU AGU g
2 i ) 2
- B AuC [isoleucine | ACC | | AAC ]_Aspa'ag'"e AGC]_SB”ne S K3

A A Aca [~ Threonine N C

3 ioni T :l— Lysine AGA]—Arginine A

ethionine | AcG_|

BUG Mgart codon i K e R G

GUUT GCUT GAUT Aspartic | GGU u

Guc | . . Gce . GAC [ acid |) |GGC - c

G - - Glycine
Gua [~ Valine V GCA Alamnj\ BART Clitiiiic | GGA y! c I
GUG | GCG | GAG I acid [ |GGG G

Notatki lub uwagi do Tomasza Gambina:



Zadanie 6 (3 pkt)
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Dany jest dedukcyjny system wnioskowania opisany nastepujaca baza wiedzy (baza regul i baza fak-

tow).

e Baza regul:

IF jest tadna pogoda THEN pdjde na spacer
IF pada deszcz THEN siedze w domu
IF jest mrozZna pogoda THEN pdjde na narty

e Baza faktow:
Jest tadna pogoda

Polecenia:

1. Zaproponowaé system dedukcyjny in vitro na nitkach DNA implementujacy powyzsza baze (jaka
metoda reprezentacji wiedzy bedzie wykorzystana?).

2. Opisa¢ dzialanie systemu.

3. Pokazaé, jaki bedzie wynik wnioskowania.

Notatki lub uwagi do J. Mulawki:



