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Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

A B C
Badamy podobienistwo lokalne (algorytm Smitha-Watermana) dla sekwencji A 2+n —n _—
ABABB i ACBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —2 % n. Macierz po- B —n " p—]
dobieristwa pokazano obok, n jest liczbg liter Twojego nazwiska. Cl =n Tho1 -

Uzupekhij macierz podobieiistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,

podaj jedno z nich.
A B A B B

A B|C

A
B C
C

Rozwiazanie:

Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje CCCCCCAAAAAB, BBBBCCC, AABCB oraz BCBCB uzyto do budowy grafu de Bruijna, bez wag w kra-
wedziach. Zbuduj graf 4 rzedu (w wierzchotkach sa sekwencje o dlugosci 3 symboli) oraz graf 3 rzedu
(w wierzchotkach sekwencje o dlugosci 2 symboli).

Narysuj graf 4 rzedu.

Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 4 rzedu to:

Narysuj graf 3 rzedu.

Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 3 rzedu to:




Zadanie 3 (3 pkt)

B|C|D|E

) ) . ) A3 |78 |7
Zbuduj drzewo filogenetyczne metoda UPGMA (Srednich polaczen) dla

) . . B 9 | 13| 12

5 taksonow. Macierz odlegtosci podano obok. C 5 -

D 2

Zadanie 4 (3 pkt)

Postugujemy sie monetami A i B, obserwujac sekwencje rzutow ORRR (orly i reszki). Podaj najbardziej
prawodpodobng sekwencje uzytych monet, zaktadajac, ze to doswiadczenie moze by¢ opisane ukrytym
modelem Markowa pokazanym nizej.

Q={AB}, AlB O|R
V={O,R}, Al 2|t A0 1
Py=0,Pg=1. 4 1
4 i Bl:|5 B35
Uzupekij macierz pomocnicza w algorytmie Viterbiego
0] R R R
A
B

Podaj najbardziej prawdopodobna sekwencje uzytych monet:

Pytanie (1 pkt)
Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byloby doda¢ do MBI

Pytanie (1 pkt)

Tle godzin poswiecites na MBI (sumarycznie wyktady, ¢wiczenia, praca wlasna):

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 odczytow.
plik SAM:

1%gcctatgat
57atgatggacatgt
14 atgtatgtg

10 ggacatgta

sekwencja referencyjna:
>chrY:1-24
gcctatgatggacatgecatgtgea

e Okresl sekwencje aminokwasow, ktore sa kodowane przez ta sekwencje zaktadajac, ze na pozycji
1 zaczyna sie nowy kodon

e Dla pozycji 1-24 okresl glebokos$¢ pokrycia odczytami. Na ktorych pozycjach ta glebokosé jest naj-
wieksza a na ktorych najmniejsza?

112134567 |8(|9]10]11 |12 |13 |14 |15 |16 |17 | 18| 19 | 20 | 21 | 22

23

24

e Czy dane z pliku SAM pozwalaja wnioskowaé¢ o wystapieniu wariantu(6w)? ’tak /nie

Jezeli tak:

a) Okresl typ wariantu(ow) (SNV / Indel ?7),
b) Jaki jest ich efekt na biatko,
¢) Ile jest odezytow wskazujacych na wystapienie wariantu?

e Dodaj trzy odeczyty (podaj ich lokalizacje i sekwencje), ktore zmienia kazdy wariant homozygotyczny
zidentyfikowany w punkcie 3 na wariant heterozygotyczny.

Second base

UUUT_Pheny- - |UCUT VAU e UGU T ete u
B uuct alanine Fluce | i UAC]_ yrosine Y utsc:l_cys eine. C I
UUA]—Leucine I UCcA q |UAA  Stopcodon |UGA  Stop codon A
uue. + uced UAG Stop codon | UGG w}l’ryptophan G
cuu] CCUT CAU o CcGU U
Histidine H
c ggg Leucine L. gg: —Proline g:g} gg:i|~l\rginirig g ’
P "

Tablica kodonéw: 2| cuel cca | CAG}G'“"'*"""?Q cGaG cH
Z B Auu I |acu7 AAU AGU g
“ Il AUC isoleucine | ACC | L Anc - Asperagine | po |-serine g o

reonine N
.8 AUA | ACA T MA:|_ AGA]_ A
ethionine | AcG_| AAG Lysine AGG Arginine
Al 1\ﬂalrtcodt:\r'l K R K
GUUT GCUT GAU™_ Aspartic GGU 7]
Guc | . Gec | ,, . |GAC[ acid ) |GGC - c
8 cua [Valine V| ol —Alanine GART Glitiie | GEA Glycine A
GUG | GCG | GAG acid [5 |GGG G

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

Zaproponu]j ile przestrzeni dyskowej nalezy przygotowaé¢ na skompresowany plik w formacie FASTQ. Pa-
ramerty sekwencjonowania:

e sekwencjonowanie Whole Exome Sequencing

e okna sekwencjonowania pokrywaja = 5% dlugosci genomu
e dlugosé genomu referencyjnego: 3 Gbp

e pokrycie okna sekwencjonowania odczytami: 50x.

W szacowaniu pomin identyfikatory sekwencji, znaki nowych linii oraz linie oddzielajace sekwencje
DNA od symboli jakosci. Przyjmij, ze wspotczynnik kompresji to 4.

Notatki lub uwagi do W. Ku$mirka:



