BIOINFORMATIKA — ZADANI
2. SAMOSTATNE PRACE

Skladani sekvenci, zarovnavani sekvenci



Podminky

Pro ziskdni pIného poctu bodu (tj. 20) je potfeba si vybrat
jeden z ddle uvedenych Ukol0 a vypracovat jej

Ukoly budete odevzddvat na 11. cvieni, pfi¢emZ pro
pozdni odevzddni budou platit podminky na webu Marka
Cravena | ) - za kazdy den navic se vdm bude odeditat

1 bod.


http://www.biostat.wisc.edu/bmi576/hw.html

Varianta 1: Skladdni sekvenci

1. Mdme ddny ndsledujici 3-mery:
{AGT, AAA, ACT, AAC, CTT, GTA, TTT, TAA}

Zkonstruujte graf prekryvu (,,overlap graph®) a naleznéte hamiltonovskou cestu
(obsahujici 7 hran). Zapiste nadsekvenci odpovidaijici této hamiltonovské cesté.

2. Mdme zaddno ndsleduijici spektrum:
S = {ATG, GGG, GGT, GTA, GTG, TAT, TGG}

Ukazte, jak l1ze pomoci metody zalozené na eulerovskych tazich
nalézt sekvenci s takovou, Ze Spectrum(s,3) = S (nepovinné: jak Ize nalézt
vsechny takové sekvence?).

3. Vyberte si jeden z postupU uvedenych vyse a zautomatizujte jej (1.
napiste program pro feseni Uloh daného typu). Mizete pouzit existujici
kod pro hledani hamiltonovskych cest, prip. Eulerovskych tahd.



Varianta 2: Zarovndvdni sekvenci

Napiste program pro vypocet lokdlniho (nebo globdlniho —
mUzete si vybrat) zarovndni dvou sekvenci s linedrni
penaltou pro mezery (ambiciéznéjsi varianta: pouzijte
afinni penaltu pro mezery — pozor, algoritmus pro afinni
variantu udrzuje tfi matice namisto jedné).

Vstupem programu by mély byt dva soubory se sekvencemi,
které chceme zarovnat, a matice penalt substituci

Aplikujte vds program na libovolné sekvence a vysledek
porovnejte s vysledkem, ktery dostanete napr. pomoci
toolkitu BioJava nebo jiného ndstroje (Pozor: nezapomeiite,
Ze muUzZe existovat vice nez jedno optimalni zarovnani,
tedy nepanikaite, pokud dostanete jiné feseni, nez vam
da BioJava).



