Tentamenskrivning: TMS145 - Grundkurs i matematisk statistik och bioin-
formatik, 7,5p.

Tid: Loérdag den 10 april, 2010 14:00-18:00, Vag och vatten.

Examinator: Olle Nerman, tel 7723565.

Jour: Frank Eriksson, tel 0737263051, Alexandra Jauhiainen tel 073-7168778
Hjilpmedel: valfri minirdknare, egen handskriven formelsamling (fyra A4
sidor) samt med skrivningen utdelade tabellsidor.

Maxpodng: 32. For godkdnt kridvs minst 15 podng totalt och minst 4 poing
pa sannolikhetsteori- och statistikdelen vardera samt minst 3 poéng pa bioin-
formatikdelen.

Sannolikhetsteori

1. Anna och Niklas befinner sig i en frukttrddgard. De har plockat sju
frukter av synnerligen aptitligt utseende. De ar lyckligt ovetande om
att tre av frukterna ar giftiga. Om Niklas sétter i sig fyra frukter valda
pa mafa, och Anna de 6vriga tre, hur stor dr sannolikheten att bada
blir forgiftade? (2p)

2. Helena ar en ivrig tradgardsentusiast. Hon har en fropase med texten
"grobarhet 80%”. Vi antar att frona utvecklas oberoende av varandra.
Om Helena sétter n fron, 1at den stokastiska variabeln X beteckna antal
fron som utvecklas.

a) Forklara och motivera vilken férdelning X har och ange dess vén-
tevirde och varians. (2p)

b) Berékna sannolikheten att av 20 sadda frén atminstone 17 utveck-
las. (2p)

¢) Kommentera oberoendeantagandet. Ar det rimligt? (1p)

Vand!



3. a) Ett bussbolag som har 121 bussar énskar dimensionera en repara-
tionsverkstad. Man onskar fa en uppfattning om det totala antalet
storre reparationer som behover géras under en manad. Man vet
att antalet ganger som en buss behéver genomga en storre repa-
ration under en manad beskrivs av en stokastisk variabel X med
sannolikhetsfunktionen

0.3 omz=0
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Px(*) =19 09 omz=2

0 annars

Beridkna med lamplig approximation sannolikheten att minst 100
och hogst 120 storre reparationer totalt behover géras under en
manad. (3p)

b) Lat den stokastiska variabeln X vara likformigt fordelad pa inter-
vallet (0,1). Bestam téthetsfunktionen fy(y) dir Y = (X — 1)%

(2p)
Observera att det inte finns nagot samband mellan a) och b).

Véand!



Statistik

4. Punktskattning

a) Defniera foljande begrepp (matematiskt): Stickprov (sample), skattare
(point estimator), skattning (point estimate) samt vintevérdesrik-
tig skattare (unbiased estimator).

2p

Lat Xq,..., X, vara ett stickprov fran Exzp(\)-fordelningen, dvs fx, (z) =
Ae ™ x>0, och E[X;] =1/\.

b) Hérled maximum-likelihood-skattaren for A.
2p

¢) Antag att vi har gjort de tva observationerna x; = 2 och x3 = 6.
Skatta A med hjilp av skattaren i b).

1p

5. En slumptalsgenerator jag har i min dator pastar sig ge observationer
fran en likformig férdelning pa intervallet [0, 1]. Vi tror inte riktigt pa
detta och bestimmer oss for att undersoka pastaendet. Vi genererar
darfor 200 slumptal och delar dem i de 10 delintervallen

0,0.1), [0.1,0.2), [0.2,0.3), [0.3,0.4), ...,[0.8,0.9), [0.9,1].

Undersok om vi bor skriva och klaga pa tillverkaren av slumptalsgen-
eratorn da vi observerar foljande frekvenser i vardera delintervall

19,29, 20, 21,19, 18, 18, 16, 21, 19.

Vand!



6. Frank har krockat med sin Vespa igen och den behdver ny lack. Pa
grund av nya miljékrav far han inte anvinda originallacken fran fem-
tiotalet. Femtiotalslacken torkade pa i snitt tre minuter. Tillverkaren
pastar att torktiden for den nya lacken kortare, vilket vi vill undersoka.

a) Still upp den noll- och alternativ(mot)hypotes som kréivs for att

kunna pavisa att den nya lacken torkar snabbare.

1p

b) Redogor for de praktiska konsekvenserna av ett fel av typ 1.

Ip

¢) Vid sexton forsok dir sméa platbitar lackades med den nya lacken

uppmattes foljande torktider
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dar T = 2.3438, s> = 0.5106. Testa hypotesen fran friga a) pa

nivan a = 0.05. Vilken slutsats drar du?

2p

Vand!



Bioinformatik
7. Sequence Alignment

a) (i) What is the Hamming distance between strings GT AT'G and
GTTCG? Explain your answer.

(1p)
(i) What is the Levenshtein distance between strings GTATG
and GTTCG? Explain your answer.

(1p)
b) 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
GTATG with GTTCG.

In this case, what is the score of an optimal global alignment? How
many alignments have this optimal score (remember: each path
represents a different alignment)? What are these alignments?

(2p)
8. Structural Bioinformatics

a) In describing protein conformation, what are the phi and psi an-
gles? Which atoms define each of these? Draw a sketch to illustrate
your answer.

(2p)

b) What are the main steps in the comparative modelling process?

(2p)



