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Schrijf leesbaar en overzichtelijk. Beantwoord de vraag logisch en gestructureerd. De aangegeven plaats dient als een richtlijn voor de lengte van het antwoord.
1) Gegeven een hypothetische PAM1 matrix: a) leid hieruit af hoe je een PAM2 matrix bouwt en leg aan de hand van de afleiding uit wat de betekenis is van een PAM2 matrix. b) Leg in deze context ook de betekenis uit van een PAM250
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2) gegeven een plot die het resultaat is van een FASTA search tegen een databank. 

a) Wat is een FASTA search.  

b) Interpreteer onderstaande plot (duid aan op de plot wat je beschrijft).

sp|P08745|COX3_OENBE Cytochrome c oxidase subunit 3; Cy ( 265)   86 31.3    0.69 0.260 0.519  181 align….[image: image2.emf]  # fasta36  - p  - q  - w 80  - m 9i  - m 6  - H  - f  - 10  - V "!./ann_feats2ipr.pl  -- neg  -- acc_comment"  - S  - g  - 2  TMP.q A 2   FASTA searches a protein or DNA sequence data bank     version 36.3.6 Aug., 2014(preload9)   Please cite:     W.R. Pearson & D.J. Lipman PNAS (1988) 85:2444 - 2448     Query: TMP.q      1>>>gi|13449404|ref|NP_085587.1| cytochrome c oxidase subunit 1 [Arabidopsis thaliana]  -   527 aa   Library: PIR1 Annotated (rel. 66)       512 1825 residues in 13143 sequences           opt      E()   < 40     8     0:====      42     0     0:           one = represents 2 library sequences      44     0     0:      46     0     0:      48     7     1:*===      50     5     5:==*      52    19    15:=======*==      54     30    32:===============*      56    64    55:===========================*====      58    65    79:=================================      *      60    52    99:==========================                       *      62    85   111:===================================== ======            *      64   120   115:=========================================================*==      66   115   111:=======================================================*==      68    94   102:===============================================   *      70    84      91:==========================================   *      72    95    78:======================================*=========      74    70    65:================================*==      76    58    54:==========================*==      78    33    44:=================    *      80    37    35:=================*=      82    26    28:=============*      84    28    22:==========*===      86    33    17:========*========      88    23    14:======*=====      90    14    11:=====*=      92     7     8:===*      94    16     6:==*=====      96     8     5 :==*=      98     5     4:=*=     100     5     3:=*=     102     0     2:*     104     2     2:*     106     5     1:*==     108     1     1:*     110     1     1:*     112     2     1:*     114     0     1:*     116     2     0:=     118     2     0:=     120     2     0:=     122     1      0:=     124     0     0:     126     1     0:=     128     0     0:     130     1     0:=     132     0     0:     134     0     0:     136     0     0:     138     0     0:   >140    19     0:==========      5121825 residues in 13143 sequences   Statistics:  Expectation_n fit: rho(ln(x ))= 7.2005+/ - 0.00321; mu= 9.5405+/ -   0.174     mean_var=45.1345+/ -   8.269, 0's: 8 Z - trim(82.7): 52  B - trim: 0 in 0/49     Lambda= 0.190906     statistics sampled from 1222 (1245) to 1222 sequences     Kolmogorov - Smirnov  statistic: 0.0633 (N=19) at  70   Algorithm: FASTA  (3.8 Nov 2011) [optimized]  
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