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Kolokwium ze Wstepu do Biologii Obliczeniowe]

12. czerwea 2018. roku

Czas rozwigzywania: 90 minut

Mamy 5 pytani otwartych, prosze o odpowiedzi zwiezte, ale wyczerpujgce wszystkie aspekty
wspomniane w pytaniu. Mozna pisaé na kartce z pytaniami i na dodatkowych kartkach. Prosze
nie zapomnieé¢ o podpisaniu kartek z odpowiedziami. Odpowiedzi typu tak/nie zawsze trzeba
uzasadnic.

Powodzenia!
Zadania do rozwigzania:

1. Macierze substytucji aminokwaséw. Podaj zasady konstrukcji macierzy PAM i
BLOSSUM. Czemu odpowiadaja liczby w nazwach macierzy i dlaczego potrzebujemy
takich macierzy z réoznymi liczbami? Czemu odpowiadaja warto$ci dodatnie i ujemne w
macierzach substytucji? Dlaczego nazywamy te macierze addytywnymi?

2. Uliniowienia. Podaj sformutowanie problemu znajdowania optymalnego uliniowienia
dwoch sekwencji i jaka jest relacja tego problemu z problemem odlegtosci edycyjnej?
Wypisz macierz programowania dynamicznego tacznie ze “strzatkami” pozwalajacymi na
rekonstrukcje uliniowienia, ktéra powstalaby podczas uruchomienia algorytmu Smitha-
Watermana dla napiséw CCGTTGA i GTG (kara za przerwy -2, substytucje: -1, nagroda
za dopasowanie: 1). Jaki jest wynik (uliniowienie)? Czy wynik bytby inny, gdyby kara
za przerwy byla mniejsza niz za substytucje?

3. Ukryte modele Markowa. Podaj elementy sktadowe ukrytego modelu Markowa. Podaj
schemat dzialania algorytmu Bauma-Welch’a. Czy wynik algorytmu B-W jest zawsze
optymalny? Opisz relacje modeli Markowa i multiuliniowien (na przykltadzie modellu
HMMer). Dlaczego jest to dobry model do reprezentacji profilow rodzin biatek?

4. Algorytm BLAST Jaki problem rozwiazuje algorytm BLAST, ktore jego parametry sa
kluczowe dla odréznienia go od uliniowienia lokalnego? Jakie heurystyki wykorzystuje
algorytm BLAST? Co opisuje warto$¢ E-value i jak jest wyliczana? Czy wynik dziatania
BLAST dla zadanej sekwencji zapytania na publicznie dostepnej bazie danych moze sie
roznié¢ zaleznie od dnia, kiedy wykonamy zapytanie?

5. Relacja homologii i uzgadnianie drzew Czym réznig sie paralogi od ortologow - jesli
chodzi o definicje i oczekiwane wlasnosci sekwencji? Czym jest rozwigzanie problemu
uzgadniania drzew? Jaka jest relacja zdarzen ewolucyjnych (duplikacji, specjacji, strat) z
paralogami i ortologami? Jaka jest rola mapowania LCA w znalezieniu optymalnego (w
sensie duplikacji i strat) scenariusza uzgadniajacego?



