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Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobieristwo globalne (algorytm Needlemana-Wunscha) dla sekwencji A B
ABABA i BBBA. Stosujemy liniowa kare za przerwe d = —n. Macierz podo- Al 2xn | —2xn
bienstwa pokazano obok, n jest liczba liter Twojego nazwiska. B | -2xn| 2xn

Uzupelij macierz podobiefistwa, macierz pomocnicza. Podaj najlepsze dopasowanie, jezeli jest kilka,

podaj jedno z nich.
A B A B A

A B B

& >

Rozwigzanie:

Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje ABABABAB, BBBBBB, AAAA, BBBAAA oraz BABBB uzyto do budowy multi-grafu de Bruijna, wagi
w krawedziach pokazuja, ile razy krawedz ma by¢ uzyta przy generowaniu rozwigzania. Zbuduj graf 4 rzedu
(w wierzchotkach sa sekwencje o dtugosci 3 symboli).

Narysuj graf 4 rzedu.

Czy istnieje rozwigzanie?

Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 4 rzedu to:




Zadanie 3 (3 pkt)

Znajdz motyw o dlugosci [ = 3, w 4 sekwencjach przedstawionych ponize;j.

So = A A T T,
s1. = T T A T,
S = T A T A,
s3 = A A A T

Motyw:

Pozycje wystepowania motywu, indeksujemy od 0:

P(s0) = , P(s1) = , Ps2) = , P(ss) =

Zadanie 4 (3 pkt)

B|C| D|E

. , . ) Al 4] 7|10 10
Zbuduj drzewo filogenetyczne metodsg UPGMA (Srednich polaczen) dla B 913 11
5 taksonow. Macierz odleglosci podano obok. c 5 =
D 2

Pytania (2 pkt)

Jakie zagadnienie / zagadnienia warto byloby doda¢ do MBI

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

W jakim obszarze, Twoim zdaniem, przedstawione na wyktadzie metody moga przynie$é najwiecksza ko-
rzySC.

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 kolejnych odezytow.

101 atggcgtag
106 gtagatgcgct
113 cgctggetg
115 ctggctgtta

>chr1:101-124
atggcgtacatgcgectggectgtta

e Okresl sekwencje aminokwasow, ktore sg kodowane przez ta sekwencje zakladajac, ze na pozycji
1 zaczyna sie nowy kodon.

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

112345678910 (11|12 |13 |14 |15 |16 | 17|18 | 19| 20 | 21 | 22

23

24

e Czy dane z pliku SAM pozwalaja wnioskowac¢ o wystapieniu wariantu(6w)? tak / nie ]
Jezeli tak:
a) Okresl typ wariantu(éw) (SNV / Indel 7).
b) Jaki jest ich efekt na biatko? (np. missense / stopgain / frameshift)?
¢) Jaka jest prawdopodobna zygotycznosé wariantu (homozygotyczny czy heterozygotyczny)?

Second base

UUUT_Phenyl- ucu UAU . uGuU z u

By vuc T aanine F|uce e UAC}TWS'"BY uac}cwte'"e CE

uu,p‘]_'_mwine I uca g |UAA Stop codon | UGA  Stop codon [z}

uue. + uce UAG Stop codon | UGG w;l'ryptophan G

W
CcuuT CCUT CAU} —— CGU u
Histidine H
[ CUC | Leucine . [CCC |-proline | CAC CGC L pginine c
CUA CCA cGa [

: 2 2 P c'M‘:|—Gluta.n1in R AF
Tablica kodonow: 3 [ cuc cce CAG 0] Rac cH
7 M AuUT 1 |acud AAU AGU g
ir i 1 w
i B AUC |-Isoleucine |ACC | ) AAC}ASD""’Q'&B Jtu;c:]‘s"”“‘5 S g o

A AcCA | Threonine AAA} AGA} ~

ethionine | ACG_| T AAG Lysine AGG Arginine

Al Nl:tlart codon K R K

GUUT GCUT GAU™_ Aspartic GGU 7]

Guc| . Gee |, GAC [ acid ) |GGC | gy c

G GUA [ Valine Vv GCA [~Alanine GAAT i, |'GGA ycine A

GUG | cca GAG  acid |7 |GGG pa

Notatki lub uwagi do Tomasza Gambina:




MBI, 13.06.2025, czas: 60 min
Mmiginazwisko:| | [ [ | [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [T [ [T ][]

Zadanie 6 (3 pkt)

Zaproponu]j ile przestrzeni dyskowej nalezy przygotowaé na nieskompresowany plik z odczytami DNA w
formacie FASTQ.

e sekwencjonowanie Whole Genome Sequencing;
e dlugosé genomu referencyjnego: 3 Gbp;

e pokrycie odczytami: 30x;

e dhugosé odczytu 100 bp.

W szacowaniu pomin znaki nowych linii, przyjmij ze kazdy identyfikator sekwencji to 50 B.

Notatki lub uwagi do W. Kusmirka:



