Bioinformatika -
Zadani 2. samostatné



Podminky

Pro ziskani plného poctu bodu (tj. 10) je potreba
si vybrat jeden z dale uvedenych ukoll a
vypracovat jej

Ukoly m@zZete odevzdavat do 11. cvideni.



Varianta 1: HMMs

Naprogramujte Forward algoritmus a Viterbiho
algoritmus a pouzijte je pro zodpovézeni otazek
na nasledujicim slajdu.

Neni potreba, abyste resili uzivatelsky vstup.
Staci, kdyz napisete funkce, které prevezmou na
vstupu vami zvolenou reprezentaci skrytého
markovského modelu a sekvenci a na zakladé
toho vypocitaji pravdépodobnost této sekvence
(Forward algoritmus), resp. nejpravdepodobnéjsi
posloupnost stavu (Viterbiho algoritmus).

Pozor! Je potreba, aby vase implementace
opravdu pouzivala dynamické programovani.



Varianta 1: HMM

2. Spocitejte pravdépodobnost sekvence CGTCAG pomoci vami
implementovaného Forward algoritmu pro nasledujici model.

3. Naleznéte nejpravdépodobnéjsi sekvenci stavl, ktera
vygenerovala sekvenci CGTCAG pomoci vami implementovaného
Viterbiho algoritmu.




Varianta 2: Analyza GE dat

Vypracujte alespon 75% ukoli z:

http://www-users.cselabs.umn.edu/classes/Spring-2012/csci3003/files/lab7/Lab7.pdf

Za jeden ukol se povazuje ukol nebo otazka oznacena
malym pismenem (a), (b),..., coz odpovida v
odkazovaném dokumentu podotazkam. Pokud néejaka
otazka nema podotazky, povazuje se cela za jeden
ukol.
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Varianta 3: Gene finding

vV sV /

bodU, tj. nebudete muset délat kol ¢islo
3 (sequence assembly)

Staci pouzit hotovou implementaci
Viterbiho algoritmu

http://www.biostat.wisc.edu/~craven/776/hw3.html
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