B.

Bioinformatica si Biostatistica.

Punctaj: 0.5 pct/ intrebare Obs: intrebarile pot avea 1,2 sau mai multe raspunsuri corecte
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Secventele ADN contin simboluri din alfabetul: (a) {A,C,G,U}; (b) {AN, D}; (c) {A.C,G,T};
(d) {AC,G,T,U}

Numarul de aminoacizi (triplete de baze) din codul genetic este: (a) 4; (b) 20; (c) 64; (d) 128.
Pentru a stabili daca o secventd de nucleotide este generata aleator sau nu, se poate folosi: (a)
testul chi-patrat; (b) testul Student; (c) testul F

Se considera doua secvente ADN aliniate avand fiecare cate 200 de nucleotide. In ipoteza
simplificatoare ca nucleotidele din fiecare secventa sunt independente scrieti formula probabilitatii
ca cele doua secvente sa coincida in 5 din cele 200 de pozitii:

SRR

Pentru a verifica ipoteza privind independenta nucleotidelor succesive intr-o secventa ADN se
poate folosi testul chi-patrat cu: (a) 9 grade de libertate; (b) 16 grade de libertate; (c) 4 grade de
libertate.

Se considera secventele ADN de mai jos. Construiti matricea profil, sablonul consensual si scorul
corespunzator.

AGTCATT Matrice:
GGACTCG
ACATCTA
ATCATAG
TGACGGC

Sablon: ... SCOr.viiine.
Distanta de editare dintre secventele ATCT si TGA este:

Se considera alinierea de mai jos. Calculati scorul alinierii stiind ca scorul unei potriviri este 1,
scorul unei nepotriviri este -3 iar scorul asociat insertiei unui gap este -2.

ATC_GA

_TGAG_ R s

Se considera matricea de scor S construitid, pe baza relatiei de recurentd, de catre algoritmul
Smith-Waterman pentru doua secvente de lungimi M respectiv N. Scorul alinierii este: (a) S(1,1);
(b) S(M,N); (c) S(1,N); (d) valoarea maxima din matricea M.

Se considera matricea de scor S construitd, pe baza relatiei de recurenta, de catre algoritmul
Needleman-Wunsch pentru doud secvente de lungimi M respectiv N. Scorul alinierii este: (a)
S(1,1); (b) S(M,N); (c) S(1,N); (d) valoarea maxima din matricea M.
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Care dintre urmatoarele afirmatii este(sunt) adevarate pentru algoritmul Smith-Waterman: (a) este
algoritm de aliniere globald; (b) are ordinul de complexitate O(m+n); (c) are ordinul de
complexitate O(mn); (d) este algoritm de aliniere locala.

Care dintre urmatoarele afirmatii sunt adevarate pentru o matrice de puncte (dot matrices):

(a) se poate folosi doar pentru calculul scorului unei alinieri; (b) se foloseste pentru analiza
vizuala a similaritatii dintre secvente; (C) pentru doua secvente de lungimi m respectiv n
matricea de puncte are (m+n) linii si (m+n) coloane; (d) pentru doud secvente de lungimi m
respectiv n matricea de puncte are m linii si n coloane.

Construiti matricea de puncte corespunzatoare secventelor: ATCAG si CAT

In cazul algoritmilor de aliniere ce folosesc o schema afinad de penalizare a gap-urilor scorul unei
succesiuni de 5 gap-uri este (pentru un scor de initiere a succesiunii egal cu -4 si un scor de
extindere a succesiunii egal CU -2) BSTE: ......cocviiiiiiiiereee e

Algoritmii BLAST si FASTA sunt: (a) algoritimi exacti (optimali) de aliniere a perechilor de
secvente; (b) algoritmi de construire a arborilor filogenetici; (c) algoritmi utilizati in cautarea in
bazele de date biologice; (d) algoritmi de grupare.

In analiza valorilor statistice generate de algoritmii de tip BLAST, E-valoarea sugereaza ci exista
o potrivire semnificativa daca: (a) are o valoare suficient de mare; (b) are o valoare suficient de
mica.

Dendrograma este: (a) o ierarhie de clustere; (b) o structurd de date construitd prin algoritmi
ierarhici de grupare; (c) o structurd de date construita prin algoritmi partitionali de grupare; (d) o
structura arborescenta corespunzatoare terminatiilor dendritice ale unui neuron.

In contextul algoritmilor de grupare un centroid al unui cluster este: (a) media aritmetica a
elementelor din clusterul respectiv; (b) mijlocul segmentului de dreapta care uneste cele mai
indepartate doua elemente ale clusterului; (c) ,,centrul de greutate” al clusterului.

In care dintre urmatoarele variante distanta dintre doi clusteri se defineste ca fiind distanta dintre
cele mai indepartate douad elemente apartinand celor doi clusteri: (a) complete link; (b) average
link; (c) single link.

Se considera urmatorul set de date bidimensionale: x1=(1,1), x2=(2,0), x3=(4,2), x4=(3,1),
x5=(2,4). (a) Sa se construiascd matricea de distante folosind distanta Manhattan. (b) Sa se
construiasca dendrograma obtinuta folosind un algoritm aglomerativ de tip single link.

Matrice:

Dendrograma:



