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Q-1. Describe the classification of protein databases with appropriate examples. Differentiate         (12) 
between sequence, structure, and classification databases, and explain their roles in  
understanding protein function and interactions.  
(̆ોટ�ન ડ°ટાબેઝના વગ�કરણȵુ ંયોƊય ઉદાહરણો સાથે વણ½ન કરો. ˲મ, રચના અન ેવગ�કરણ ડ°ટાબેઝ વƍચ ે

તફાવત કરો અન ે̆ોટ�ન કાય½ અન ે�˲યા̆િત�˲યાઓને સમજવામા ંતેમની ȹિૂમકાઓ સમĤવો.)  

OR 
Q-1. What are scoring matrices? Compare PAM and BLOSUM matrices in terms of construction         (12)  
 and application. How do they affect the quality and interpretation of sequence alignment?  

(ƨકો�ર�ગ મે�˼િસસ Ƀુ ંછે? બાધંકામ અન ેએ�Ɯલક°શનના સદંભ½મા ંPAM અન ેBLOSUM મે�˼િસસની ȱલુના કરો.  

તેઓની ˲મ ગોઠવણી Ӕગેની ȤણુવĂા અન ેઅથ½ઘટનને ક°વી ર�તે અસર કર° છે?)  

 
Q-2. Describe the principle and applications of microarray-based technologies in transcriptomics.        (12)  
  How is gene expression data analyzed and interpreted using computational tools? 

(˼ાƛસ�˲Ɯટોિમƈસમા ંમાઇ˲ોએર°-આધા�રત ટ°કનોલોĥના િસćાતં અન ેઉપયોગોȵુ ંવણ½ન કરો. કોƠƜȻટુ°શનલ 

Ȭƣૂસનો ઉપયોગ કર�ને જનીન અ�ભƥય�ƈત ડ°ટાȵ ુ ંિવƦલષેણ અન ેઅથ½ઘટન ક°વી ર�તે કરવામા ંઆવે છે?) 

OR 
Q-2. Explain the biological significance of RNA secondary structure prediction. Describe the         (12) 

computational methods used for prediction, such as minimum free energy and comparative  
sequence analysis.  
(RNA ગૌણ રચના આગાહ�ȵુ ંȑિવક મહƗવ સમĤવો. આગાહ� માટ° ઉપયોગમા ંલવેાતી ગણતર� પćિતઓ,  

Ȑમ ક° લȥĂુમ Ⱥƈુત ઊĤ½ અન ેȱલુનાƗમક ˲મ િવƦલેષણȵુ ંવણ½ન કરો.) 

 
Q-3. Discuss the computational strategies involved in protein structure modeling. Compare      (12)  
 homology modeling, ab initio methods, and threading. How are these applied in rational  

drug design?  
(̆ોટ�ન ƨ˼ƈચર મોડ°�લ�ગમા ંસામેલ ગણતર�Ɨમક ƥȻહૂરચનાઓની ચચા½ કરો. હોમોલોĥ મોડ°�લ�ગ, એબી ઇિનિશયો 

પćિતઓ અન ે̂ેડӄગની ȱલુના કરો. તક½સગંત દવા �ડઝાઇનમા ંઆ ક°વી ર�તે લાȤ ુપડ° છે?)  
OR 

Q-3. Explain the use of visualization and structural analysis tools like RasMol and DeepView in      (12) 
understanding protein 3D structures. How do these tools enhance insights into protein-ligand 

interaction and drug design? (̆ોટ�ન 3D માળખાને સમજવામા ંRasMol અને DeepView Ȑવા 

િવઝȾલુાઇઝેશન અન ેમાળખાક�ય િવƦલેષણ સાધનોનો ઉપયોગ સમĤવો. આ સાધનો ̆ોટ�ન-�લગાƛડ 

�˲યા̆િત�˲યા અન ેદવા �ડઝાઇનમા ંӕતર�˲યા ક°વી ર�તે વધાર° છે?)  

 
Q-4. What is functional genomics? Describe the various approaches used in functional genomics        (12)  

પર�ëાથ� ˲માકં 
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 and their applications in discovering gene functions and regulatory networks.  
 (કાયા½Ɨમક ĥનોિમƈસ Ƀુ ંછે? કાયા½Ɨમક ĥનોિમƈસમા ંઉપયોગમા ંલેવાતા િવિવધ અ�ભગમો અન ે 

જનીન કાયҴ અન ેિનયમનકાર� નેટવƈસ½ શોધવામા ંતેમના ઉપયોગોȵુ ંવણ½ન કરો.)  
OR 

Q-4. Discuss the various methods for phylogenetic inference, including distance-based (UPGMA,      (12) 
Neighbor-Joining) and character-based methods (Maximum Parsimony, Maximum Likelihood).  
Compare their strengths and limitations.  
(ફાયલોȐને�ટક અȵમુાન માટ°ની િવિવધ પćિતઓની ચચા½ કરો, Ȑમા ંӔતર-આધા�રત (UPGMA, પડોશી-જોડાણ) 

અન ેપા́-આધા�રત પćિતઓ (મહĂમ પારસીમોની, મહĂમ શðતા)નો સમાવશે થાય છે. તેમની શ�ƈતઓ અન ે

મયા½દાઓની ȱલુના કરો.)  
 
Q-5. Write Short Note on Any Two (6 + 6=12) 
 

1. Write a short note on pairwise sequence alignment. Explain the difference between local 

and global alignment with an example of each. (જોડ�વાર ˲મ ગોઠવણી પર એક Ȭૂંક� નҭધ 

લખો. ƨથાિનક અને વૈિĖક ગોઠવણી વƍચેનો તફાવત દર°કના ઉદાહરણ સાથે સમĤવો.) 
2. Write a short note on signal-based and content-based gene prediction methods. How are 

they used to locate genes in genomic sequences? (િસƊનલ-આધા�રત અને સામ˴ી-આધા�રત 

જનીન આગાહ� પćિતઓ પર Ȭૂંક� નҭધ લખો. ĥનોિમક િસƈવƛસમા ંજનીનો શોધવા માટ° તનેો 

ઉપયોગ ક°વી ર�ત ેથાય છે?) 

3. Write a short note on comparative and functional genomics. How do these approaches 

complement each other in genome studies? (ȱલુનાƗમક અને કાયા½Ɨમક ĥનોિમƈસ પર Ȭૂંક� 

નҭધ લખો. ĥનોમ અƟયાસમા ંઆ અ�ભગમો એકબીĤન ેક°વી ર�ત ેȶરૂક બનાવ ેછે?) 

4. Write a short note on types of proteomics and their applications. Differentiate between 

expression and functional proteomics. (̆ોટ�ઓિમƈસ અને તેમના ઉપયોગો પર Ȭૂંક� નҭધ 

લખો. અ�ભƥય�ƈત અને કાયા½Ɨમક ̆ોટ�ઓિમƈસ વƍચેનો તફાવત જણાવો.) 

********* 

 


