Tentamen TMS145
Grundkurs i matematisk statistik och bioinformatik, 7,5 hp,
2011-04-26 kl 14.00-18.00.

Examinator: Olle Nerman, tel 772 35 65.
Jour: Malin Ostensson, tel 0708347877

Hjédlpmedel: valfri miniréknare, egen handskriven formelsamling (fyra
A4 sidor) samt med skrivningen utdelade tabellsidor.

o

. 4

Maxpoing: 32. For godkint krivs minst 15 poing totalt och minst 4
poéng pa sannolikhetsteori- och statistikdelen vardera samt minst 3 poaing
pé bioinformatikdelen.

Sannolikhetsteori
1. Vi har tva héndelser A och B med
P(A)=101 P(B)=04.
Sannolikheten att minst en av dem intriffar #r 0.42.

(a) Vad dr sannolikheten att badde A och B intraffar?

Ip
(b) Vad éar P(B|A)?
lp
(c) Ar A och B oberoende?
Ip
(d) Vad &r sannolikheten att A intriffar men inte B?
Ip

2. Ur en vilblandad kortlek dras sju kort, lat den stokastiska variabeln

X = antalet klidda kort
bland dessa sju, dér klddda kort innefattar knekt, dam kung och ess.

(a} Beskriv vilken sannolikhetsfordelning X har, samt ange vilka vér-
den den kan anta och vilken sannolikhetssfunktion den har.

3p
(b} Vad ér sannolikheten att inte fa nagot klatt kort?

I'p

-



3. Till ett apotek anlinder kunder till tva olika kéer (recept och recept-
fritt) enligt tvd oberoende poissonprocesser med intensiteter 5 kun-
der/timma respektive 10 kunder/timma, dvs tiden fran en kund till
ndsta ar Exponentialférdelad med samma intensitet. Lat N{ och Ny
beteckna antalet kunder under den férsta timmen, och lat Y7 och Y5
beteckna tiden tills den férsta kunden anlinder (till resp. ko) under

denna timma.

(a) Berdkna sannolikheten att personalen far viinta minst 10 min pa
den forsta kunden (P(min(Y7, Y3) > 10)).

lp

(b) Vad ir sannolikheten att det anlinder minst 2 kunder till receptfritt-
kon och inte nigon till den andra kén under denna timma?

Ip

(c) Vad blir det forviintade antalet kunder under denna timma? (E[N+
Na)
2p

Statistik

4. Lat xy, ...,z vara observationer fran oberoende stokastiska variabler
med téthetsférdelning

flz;a) = Cz* 0 <z < 1,
foér parametern a > 0, C ér en normaliseringskonstant.

(a) Bestdm konstanten C' si att f blir en giltig sannolikhetsfunktion.
I'p

(b) Beriikna vintevirdet for denna férdelning,
Lp

(c) Hérled maximum-likelihood(ML) skattaren for .

[SN]




5. En forskare vill skatta den teoretiska frekvensen av en viss biverkning
av ett nytt likemedel. Bland 1000 individer som provar preparatet ar
det 19 personer som fatt denna biverkning.

(a) Vad ir férdelen med intervall skattning istiillet for punktskattning
av frekvensen?

I'p

(b) Ta fram en punktskattning av den teoretiska frekvensen (p) av

individer i populationen som skulle fa denna biverkning av det-

%%Wg ta likemedel. Berdkna ocksa ett nedat begrinsat 95%-igt konfi-
densintervall fér p. Anvind ldmplig approximation.

55(?{
O

2p

(c) Testa nollhypotesen Hy : p = 0.03 mot Hy : p < 0.03 pa nivan
5%. Vad blir resultatet?

I'p

6. En gen med alleler a och A misstiinks vara associerad med manniskors
lingd, for att undersoka detta tas stickprov ur de tre genotypkategori-

erna:

AA Aa aa
10 20 10

n
7| 183.01 | 173.94 | 171.53
s | 79.00 | 99.80 | 90.27

I tabellen betecknas stickprovsstorleken i de tre grupperna av n, 7 ar
stickprovsmedelvirdet av personernas lingd i respektive grupp, och s?
betecknar stickprovsvariansen av lingden y. Lat

0, om aa
= 1, om Aa
2, om AA
@
vara forklaringsvariabel. Utfér en regressionsanalys med

Syx = 20,5,y = 114.85,7 = 175.61
SS7 = 4192.04, SSk = 659.5,

som svarsvariabel, baserat pa informationen ovan. Tolka koefhici-
enterna i termer av problemets fragestillning.

(a) Ge ett uttryck for den linjira regressionsmodellen med langd (y)

2p



(b) Avgér om det finns ett signifikant linjart samband mellan antalet
A-alleler och en persons lingd. Motivera ditt svar.

Bioinformatik

7. Sequence Alignment

(a) i What is the Hamming distance between strings "RNA” and
"NAR”? Explain your answer.

ii. What is the Levenshtein distance between strings "/RNA” and
"NAR" Explain your answer.

(b) i. Assuming a match score of 2, a mismatch score of -1 and a
gap score of -2, derive the score matrix for a global alignment
of "RNA” and "NAR”.

ii. Assuming a match score of 2, a mismatch score of -1 and a
gap score of -2, derive the score matrix for a local alignment

of "lRNA" and "NAR”.

4p

8. Structural Bioinformatics

(a) i. Draw a sketch that shows the phi torsion angle in a protein’s
main chain. Identify all atoms in your sketch, and use sub-
scripts to identify the residue to which each atom belongs.

ii. Explain why the allowed phi angles for a glycine residue are
different to the allowed phi angles for other amino acid resi-

dues.

2p

(b) Describe the planarity checks performed by PROCHECK.
2p
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