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Bioinformatyka

Zadanie 1.

Dane sg dwie sekwencje DNA:
sI=TATGGCAGGTTAGACGGAGG
s2=CTATGGCAGCAGTAGCTGTTAGACGGACG

Zmalez¢ optymalne dopasowanie podanych sekwen-
cji korzystajac z SequenceAlignment.

Zinterpretowaé uzyskany wynik i przedstawi¢ go w
postaci dwoch ciggéw identycznej diugosci jeden
nad drugim. Przerwy wypelié¢ odpowiednia iloscig
elementéw neutralnych, zgodnie z wynikiem dopa-
sowania.

Zadanie 2.

Wypisa¢ jedno nad drugim dopasowanie sekwencji
biatek NAT1 i NAT2. Poda¢ ilosé¢ delecji/insercji,
pozycji identycznych oraz réznych. Powtorzyé uzy-
wajac macierzy podobienstwa PAM250.

Zadanie 3.

Napisa¢ funkcje konwertujaca format wyjsciowy po-
lecenia SequenceAlignment do postaci dwoch se-
kwencji identycznej dtugosci poprzez wprowadzenie
elementow neutralnych.

Przetestowa¢ funkcje na przynajmniej kilkunastu
przyktadach par sekwencji DNA oraz aminokwaso-
wych réznego stopnia podobienstwa i dtugosci, za-
rowno generowanych losowo jak i pobranych z baz
danych GenomeData i ProteinData.

Wskazowka: uzycie opcji MergeDifferences— False
produkuje bardziej regularny output, co moze
zmmniejszyé nieznacznie 1losé konieczncyh do rozwa-
zenia przypadkow.

PRZYKEAD DZIALANIA:
s1=TATCCAAGGCTCTCTATCATC
s2=TCCACGGCTCTCTATCATC
SequenceAlignment|s1,s2]

{{TA, }, TCCA, {A, C }, GGCTCTCTATCATC}

Oczekiwany rezultat konwers;ji:
TATCCAAGGCTCTCTATCATC
-—-TCCACGGCTCTCTATCATC
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