Bioinformatika tételsor 2017.

(A szamozas a tételhez tartoz6 eldadas sorszama szerint tortént.)
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2.2)

2.b)

3.a)

3.b)

4.)

Ismertesd a nagyobb bioinformatikai adatbazisokat.

Ismertesd az Uniprot adatbazis felépitését, a benne talalhat6 adatok forrasait és mindségét.
Milyen kovetkeztetéseket vonhatunk le két szekvencia hasonlosagabol, mik lehetnek a
szekvencia illesztés céljai? Mit jelent a szekvencidk lokalis és globalis illesztése? Mit jelent a

hézagbiintetés?

Hogyan késziil a dot-plot dbra? Milyen informacidkat olvashatunk le r6la? Milyen fontosabb
aminosav helyettesitési matrixok 1éteznek? Hol alkalmazzak ezeket?

Mutasd be a BLAST hasonldsagi keresé modszert!

Milyen tipust nukleotid szubsztiticiok lehetnek? Miért hasznalunk nukleotid szubsztiticios
modelleket? Milyen modellek 1éteznek? Mutasd be a tdvolsag alapti molekularis filogenetikai
modszert!

Mutasd be a maximalis parszimonia molekularis filogenetikai modszert!

Milyen lehet egy filogenetikai fa alakja, elagazasrendszere? Mit jelent a konszenzus fa és
hogyan késziilhet? Mutasd be a bootstrap analizist!

Mutasd be a maximum likelihood és a Bayes statisztikan alapulo filogenetikai modszereket.
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8.a)

8.b)
8.¢)

9.a)

9.b)

Jellemezd az wjgeneracios szekvenalasi eljarasokat. Mi a genom Osszeszerelés és a genom
annotacié? Mutasd be az Gjgeneracios szekvenalassal kapott adatok analizisét.

Mutasd be az expresszids microarray technikat és a kapott adatok kiértékelésének menetét!
Mutasd be az RNA-Seq technikat és a kapott adatok kiértékelésének menetét!

Mutasd be a graf elmélet torténetét és alapjait (csak az o6rdn elhangzottakat), grafok tipusait,
valamint a hal6zat tudomannyal valé kapcsolatat

Mutasd be a kiilonbozé halozat elméleti mérdszamokat (fokszdm, fokszam -eloszlas,
legrovidebb ut, 4tmérd) valamint osztalyozd a haldzatokat fokszam eloszlés szerint

10.a) Mutasd be molekularis haldézatokat (pontok, kapcsolatok, kapcsolatok eredete, gyiijtési

lehetdségei)

10.b) Mutasd be a fehérje-fehérje kapcsolatok felderitési modszereit



11.a) Mutasd be a probabilisztikus ¢€s kontextus specifikus halozatokat ¢és koztik 1évo
kiilonbségeket és a csomopontok tipusait

11.b) Mutasd be a skéla fliggetlen halozatok stabilitasat

12.a) Milyen mddszerekkel lehet a fehérjék térszerkezetét meghatarozni? Hol és milyen forméaban
lehet a mar meghatérozott térszerkezetekhez hozzaférni?

12.b) Hogyan lehet a fehérjékhez masodlagos szerkezeti elemeket rendelni? Mit jelent a
térszerkezetek illesztése, fedésbe hozasa? Hogyan lehet a szerkezeti doméneket azonositani?
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