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Prosze wpisywaé odpowiedzi w ramkach

Zadanie 1 (3 pkt)

Badamy podobienistwo lokalne (algorytm Smitha - Watermana) 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.
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Zadanie 2 (3 pkt)

Sekwencje AAAAA, ABABAB, BBBBBB, AAAB oraz BABBB uzyto do budowy multi-grafu de Bruijna, wagi w kra-
wedziach pokazuja, ile razy krawedz ma by¢ uzyta przy generowaniu rozwiazania. Zbuduj graf 4 rzedu
(w wierzchotkach sa sekwencje o dtugosci 3 symboli).

Narysuj graf 4 rzedu.
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Czy istnieje rozwigzanie?

Sekwencja wyjsciowa obliczona z grafu 4 rzedu to:
AAAAAB, ABABABBBBBB




Zadanie 3 (3 pkt)

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

So = A A T T,
S1 = T A A T7
S = T A T A,
s3 = A A A T

Motyw: AlA|T
Pozycje wystepowania motywu, indeksujemy od O:
P(So) - 0, P(S1) = 1, P(SQ) = 0, P(Sg) = 1,

Zadanie 4 (3 pkt)

Poslugujemy sic monetami A i B, obserwujac sekwencje rzutow RRRR (orlty i reszki). Podaj najbardziej
prawodpodobng sekwencje uzytych monet, zaktadajac, ze to doswiadczenie moze byé opisane ukrytym
modelem Markowa pokazanym nizej.

Q=1{A B}, A | B O R
vV ={O,R}, Al 2|4 A|l0]|1
Py =0,Pg=1.

0 Bl e

Uzupekij macierz pomocniczg w algorytmie Viterbiego
R R R R

Al 0 / 1/10 |—| 2/30 [—| 4/90

Bl 1/2 |—>| 1/5 || 2/25 |—| 4/125

Podaj najbardziej prawdopodobna sekwencje uzytych monet: | B AlAIA

Pytania (2 pkt)
Jakie zagadnienie / zagadnienia warto bytoby doda¢ do MBI

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

W jakim obszarze, Twoim zdaniem, przedstawione na wykladzie metody moga przynie$¢ najwiecksza ko-
rzyse.

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.

>chr1:101-124

accacatgttgttccgcttttatg

101 accacatggtgttccgectt
102 ccacatggtgttccgettt
103 cacatgttgttccgectttt
104 acatgttgttccgctttta

e Okresl sekwencje aminokwasow, ktore sg kodowane przez ta sekwencje zakladajac, ze na pozycji

1 zaczyna sie nowy kodon.

TTCCSAFM
TTWCSAFM

e Dla pozycji 1-24 okresl gtebokosé pokrycia odczytami. Na ktorych pozycjach ta glebokos$é jest naj-
wieksza a na ktérych najmniejsza?
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e Czy dane z pliku SAM pozwalaja wnioskowaé o wystapieniu wariantu(éw)? tak ’ tak

Jezeli tak:

a) Okresl typ wariantu(éw): SNV
b) Jaki jest ich efekt na biatko? missense
¢) Jaka jest prawdopodobna zygotycznosé wariantu (homozygotyczny czy heterozygotyczny)? he-

terozygotyczny

typ wariantu: SNV

efekt na biatko: missense
prawdopodobna zygotyczno$¢ wariantu:

heterozygotyczny

Tablica kodonoéw:

First base

Second base

UUUT_Phenyl- ucu] VAU oo uGu toi U
vuc aanine E |uce e UAC} yrosina Y u<3c]_Cys sine C Jps
UUA]_L e T UcAa g |UAA  Stopcodon UGA  Stop codon .
uuc [~ -&ene L luce UAG  Stop codon | UGE _Tryptophan G
Ccuu’ CCUT CAU:|_ —— CGU u
Histidine F{
cuc Leucine 1. GCe —Proline CAC £ac Arginine c
CUA ccA P caa  |cea T B
cuG. cca CAG}G'“W"'"‘Q CGG G
AUUT I ACUT AAU . AGU .
AUC [~isoleucine | ACC |aac ]‘Aswag'“e AGc]_S°r'n° S M
AUA Aca [~ Threonine N (o]
I ioni T :|— Lysine AGA ]—Arginine A
ethionine | AcG_|
Al lv‘[:ltart codon oA I (|28 R K
GUUT GcuT GAUT_Aspartic | GGU u
Guc | . . Gee |, |GACT acid ) |GGC | gy c
Gua [Valine V| 22 —Alanine GAAT ‘Clitaic. | GGA YC""EG A
GUG | cca GAG] acid |5 |GGG G

Notatki lub uwagi do Tomasza Gambina:

aseq payL
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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 dlugos¢ genomu referencyjnego: 2 Gbp;

e pokrycie odczytami: 30x;

e dhugosé odczytu 100 bp.

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

Rozwiazanie krok po kroku:

(2Gbp / 100 bp)*30 = 600 000 000 — tyle odczytow

odczyt zajmuje 4 linie, zakladajac 100 bajtow na sekwencje, 100 bajtéow na jakosé, oraz 50 bajtow
na opisy, wiec 300B

daje to 600M x 300B ~ 180G'B

Notatki lub uwagi do W. Kué$mirka:



