IV107 BIOINFORMATIKA Datum:
Jméno:

Pisemna zkouska obsahuje 10 otazek s kratkou odpovédi (vzdy 3 body) a 5 otdzek s obsirné;jsi
odpovédi (vzdy 10 bodty). Nejuyssi pocet bodti, ktery mtiZete ziskat je tedy 80. K absolvovani
zlkouSky je spolu se semestralnim testem a bonusem potreba ziskat nejméné 50bodil (stuperi
hodnoceni E), na stupné hodnoceni D, C, B a A jsou stanoveny minimalni pocty bodt 60, 70, 80 a
90. Na vypracovani odpoveédi mdte 90 minut. Na posledni strance mate k dispozici tabulku
genetického kodu.

CAST KRATKYCH ODPOVEDI

BO1 Jak dlouha by musela byt sekvence oligonukleotidu, aby se s nejvétsi pravdépodobnosti
vyskytoval v lidském genomu jen jednou (pro zjednodusSeni povazujte lidsky genom za nahodnou
sekvenci nezavislych, stejné zastoupenych nukleotidt) ?

B02 Co je to cteci ramec? Co znamena, Ze je otevieny? Pro¢ ORF vyhledavame?

BO03 Zarovnavame sekvence AGTCA a ACTTA globalné algoritmem dynamického programovani.
Skore za shodu je 1, neshodu -1, mezeru -2. Doplnte tabulku. Jak pozname stupen podobnosti
téchto sekvenci?

A C T T A
0 -2 -4 -6 -8 -10
A -2 1-1-3-5-7

G -4 -1
T -6
Cc -8
A -10

B04 Co je to EST sekvence? Jaky ma vyznam je shromazdovat?

BO05 Jsou dany tyto mnohonasobneé zarovnané sekvence
A: ACCTG GTTAC GGATC TTATA
B: AGCTG ATTAC AAATC TTAGA
C: AGCTG GTTAC AGATC TCATA
D: AGCTG CTTAG GGATC TCATA
Jakym jednoduchym zptisobem mtiZzeme odhadnout evoluc¢ni vzdalenosti mezi nima pro ucely



tvorby jednoduchého fylogenetického stromu typu UPMGA? Odhad vykonejte a na¢rtnéte
odpovidajici strom.

BO06 Z jakého materialu jsou obyc¢ejné sondy na microarray nebo DNA ¢ipech? Co se pomoci
nich detekuje?

BO7 Jaky je rozdil mezi globalnim, lokalnim a semiglobalnim zarovnanim sekvenci? Které by

jste pouzili pro porovnani motivil pro vazbu nukleotid v proteinech ze dvou rtznych rodin?

BO8 Obycejné jeden gen koduje jeden protein. PopiSte mechanizmus, pomoci kterého jeden gen
muze kodovat nékolik riznych proteind. Jak se takové proteiny od sebe 1iSi?

B09 Databaze CATH (a jiné podobné databaze, napt. SCOP) obsahuje hierarchii proteinii zndmé
struktury. Jak vznikla skratka CATH? Jak jsou proteiny rozdéleny na nejvyssi urovni?

B10 Jaké informace obsahuje databaze Gene Ontology a jak jsou tyto informace organizovany?

OTEVRENE OTAZKY

CO01 Vyberte JEDNU z nasledujicich experimentalnich metod molekularni biologie. Popiste
princip (7b) a specifikujte sty¢né body s bioinformatikou (3b):

i) aplikace restrikénich endonukleaz

ii) PCR

iii) hybridizace

iv) sekvenace



CO02 Co vite o moznostech identifikace proteinti pomoci hmotnostni spektrometrie? Jak se
postupuje (8b)? Jak souvisi pouZivané metody se sekvenci proteinti a v ¢em jsou na ni nezavislé
(2b)?

CO03 Co je to geneticky kod? Vysvétlete v tomto kontextu i pojmy kodon a translace. Jaké
dilezité vlastnosti z biologického ale i informac¢niho hlediska ma geneticky kod?



C04 Popiste vSechny Vam zname metody predpovidani terciarni struktury proteint ze sekvence.

CO05 Napiste co vite o algoritmech vyhledavani retezcti (jmenujte a uvedte princip alespon dvou
vyjma naivniho postupu porovnavani vSeho) (6b). Jak se lisi Casovou slozitosti (2b), na jaky typ
uloh se hodi (2b)?



Pokud jste timto skoncil(a) s IV107 gratuluji! Budu rad, kdyz vloZite svtlj ndzor na kurz do hodnoceni v ISu. Pristi
semestr budu vyucovat navazujici kurz IV108 a IV110 vénovany vybrangm algoritmiim a studentskym projektiim.

POMOCNE TABULKY

Tabulka kodonti genetického kodu:

AAA AAG = Lys

AAU AAC = Asn

ACA ACC ACG ACU = Thr
AGA AGG = Arg

AGC AGU = Ser

AUA AUC AUU = Ile

AUG = Met

CAA CAG = Gln
CAC CAU = His
CCA CCC CCG CCU = Pro
CGA CGC CGG CGU Arg
CUA CUC CUG CUU = Leu

GAA GAG = Glu
GAC GAU = Asp
GCA GCC GCG GCU = Ala
GGA GGC GGG GGU Gly
GUA GUC GUG GUU = Val

UAA UAG UGA = STOP
UAC UAU = Tyr

UCA UCC UCG UCU = Ser
UGC UGU = Cys

UGG = Trp

UUA UUG = Leu

UUC UUU = Phe






