Lista Introdução a Bioinformática SCC271
Prof. Dilvan de Abreu Moreira 23/11/2017.

1. O que é um relógio circadiano (circadian clock)? Explique o funcionamento do relógio circadiano na Arabidopsis Thaliana, levando em conta principalmente três proteínas utilizadas: LHY, CCA1, TOC1.

2. Definir os conceitos: outgroup, ultrametricidade e mutações sinônimas.

3. Dadas as subsequências: A=”CCTGCCCCTGCTGGCGCTGC”, B=”GGTGCCCCTGCTGGCCCTGC”, estimar o número de substituições nessa região de A e B.

4. Para os seguintes motivos (motifs):
CTACTTT
GAACACT
TACAAGG
TACGTGT
TGCTACG
GCTACGT
CTACTTG
TACGTGG
TACGTGG
a. Obter a matriz PSSM (Position Specifc Scoring Matrix). Usar pseudocounts=1 para normalizar os valores finais [0, 1].
b. Calcular o motivo (motif) por consenso a partir da matriz.
5. Dados a sequência de códons: ATGCGCCTCCTGCCCCTGGCGGCCGGGGAA. Determinar qual é a fração dos 15 códons que serão sinônimos. Utilizar a tabela [image: image1.png]B
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de aminoácidos:

6. Qual a principal diferença entre as técnicas de PCR e microarrays?

7. Existem basicamente 2 tipos de microarrays: Arrays de cDNA e de Oligonucleotídeos:

a. Aponte e explique duas diferenças entre esses dois tipos de microarrays.

b. Arrays de cDNA têm problemas de precisão (para medir valores absolutos de expressão gênica). Por quê? Como os pesquisadores fazem para resolver esse problema? Mostre um exemplo.
8. Dada a matriz de distância (matriz quadrada):

	
	A
	B
	C
	D

	B
	3
	
	
	

	C
	6
	5
	
	

	D
	9
	9
	10
	

	E
	12
	11
	13
	9


Fazer a construção da árvore filogenética utilizando o algoritmo UPGMA.

9. Dada a matriz de distância (matriz quadrada):

	
	B
	C
	D
	E

	A
	5
	4
	9
	8

	B
	
	5
	10
	9

	C
	
	
	7
	6

	D
	
	
	
	7


Fazer a construção da árvore filogenética utilizando o algoritmo UPGMA.

10. Dada a matriz de distância (matriz quadrada):

	
	Cão
	Urso
	Guaxinim
	Doninha
	Foca
	Leão-marinho
	Gato
	Macaco

	Cão
	0
	
	
	
	
	
	
	

	Urso
	32
	0
	
	
	
	
	
	

	Guaxinim
	48
	26
	0
	
	
	
	
	

	Doninha
	51
	34
	43
	0
	
	
	
	

	Foca
	50
	29
	44
	44
	0
	
	
	

	Leão-marinho
	48
	33
	44
	38
	24
	0
	
	

	Gato
	98
	84
	92
	86
	89
	90
	0
	

	Macaco
	148
	136
	152
	142
	142
	142
	148
	0


Fazer a construção da árvore filogenética utilizando o algoritmo UPGMA.

11. Desenhar a árvore filogenética a partir da árvore em formato Newick:
 ((((A,B),C)(D,E))F).
12. Quais são as diferenças entre os algoritmos Neighbor-Joining e UPGMA?
13. O que é sintenia (synteny) e o que ela tem a ver com genes ortólogos e identificação de regiões intergênicas homólogas? Comparando 2 genomas de 2 organismos diferentes se descobriu as sequências de genes abaixo.
14. Quantas reversões são necessárias para se ir da sequência padrão para cada sequência abaixo?
Sequência padrão:
            1 2 3 4 5 6 7 8 9
(organismo 1)
Sequência não-padrão:
3 2 1 4 8 7 5 6 9
(organismo 2)
Sequência não-padrão:
1 2 5 3 4 8 7 6 9
(organismo 3)
Sequência não-padrão:
1 2 6 5 4 9 8 7 3
(organismo 4)
15. Que eventos podem modificar a sintenia em um genoma? Você sabe como eles ocorrem?
16. Quando se trabalha com microarrays, qual as vantagens e desvantagens entre clusters hierárquicos e K-means (K-médias)? 
17. Mostre, passo a passo, como aplicar o algoritimo de clusterização K-means a um conjunto de pontos formado por (1,1), (2,2), (2,4), (4,4) e (4,5) para dividi-los em 2 grupos. Use, como centroides iniciais, os pontos (3,2) e (4.5, 5). Sugiro usar um gráfico para plotar os pontos.

18. Como um gene pode controlar a expressão de outro gene? Explique esse processo.
19. Quais são as diferenças entre uma árvore filogenética com e sem raiz? 

20. Porque árvores filogenéticas, construídas usando diferentes regiões do DNA, podem ser diferentes?

21. A Comparação entre as substituições não-sinônimas e sinônimas em um gene (KA/KS) mostram a força e a forma da seleção natural.

· KA: # subs. não sinônimas/sítios não sinônimos

· KS: # subs. sinônimas/sítios sinônimos

Explique o que significam substituições KA e KS.

22. Explique a diferença entre genes ortólogos e parálogos. 
23. Como um gene, que não está sendo mais útil a um organismo, pode se tornar um pseudogene? Qual seria a razão (aproximada) entre as substituições não-sinônimas e sinônimas nesse gene (KA/KS)?

24. Se alguém está comparando a taxa KA/KS para o mesmo gene de dois indivíduos de espécies diferentes que se separaram a muito tempo atrás, qual o maior problema que ele vai enfrentar? O que a correção de Jukes e Cantor tem a ver com o problema?
Boa Sorte!
