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Bioinformatyka

Zadanie 1.

Dane sg dwie sekwencja DNA:
pierwsza:

ATGAAAAACTGATCGTAGCT
AGCTAGCTAGCTAGTCGATGCTG, i druga:
ATGGCCAATCGTAGCTAGTCG
ATGCATGCTAGCTGATCGATGC.

Oblicz stopien podobienstwa sekwencji, przyjmujac,
ze identyczne nukleotydy na odpowiadajacych po-
zycjach liczymy jako 1, a rézne jako zero.

Zadanie 2.

Znajdz za pomocy NeedlemanWunschSimilarity
z opcja SimilarityRules (lub wyszukaj i wpro-
wadz recznie) podobienstwo wszystkich mozli-
wych par pojedynczych aminokwaséw (oznacza-
nych jednoliterowo) wg. macierzy BLOSUMG62. Po-
wtorz obliczenia dla macierzy PAM250 uzywajac
SmithWatermanSimilarity. Poréwnaj wyniki z da-
nymi podrecznikowymi.

Zadanie 3.

Ktore z sekwencji DNA zawartych w pliku
http://ribes.if .uj.edu.pl/bioinfo/z5z3.txt

sg do siebie najbardziej podobne wg. kryterium z
Zad. 17 Ktore z nich sg najbardziej odmienne?

Zadanie 3.

Znajdz optymalne ulozenie (ang. alignment) bez
przerw dwoch sekwencji DNA:
pierwsza:
AGCCTTACGAAATATGTAATCGAAGATT
AATATACTACCTGCGCTAGTCGAGCGTC
GAAGAGGAGCAGTGTAAAGCGGAGCGCG
ATGGAATAGATGCGTGGGTGTTCCAAGG
ACAGATGCGGTGTTTGCCCCCCTAC
druga:
ACACACACACACCAACAGCCTTACGTAA
TATGTAATCGAAGATTAATATACCCTAC

Okreslenie ,optymalne utozenie” nalezy rozumieé
nastepujaco: ustawiamy sekwencje jedna nad druga
przesuniete o wybrang ilo$¢ pozycji, a nastepnie ob-
liczamy stopien podobienstwa jak w Zad. 1. Opty-
malnym nazywany to utozenie, dla ktorego ,,jakos¢
dopasowania” przyjmuje maksymalng wartosc.

UWAGA: w celu wyrobienia sobie intuicji pro-
ponuje najpierw wyznaczy¢ optymalne ustawienie
,optycznie” uzywajac np. Manipulate, a nastepnie
zweryfikowa¢ wynik obliczeniowo; w praktyce me-
tody te stosuje sie réwnoczesnie.
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