Ubungsblatt 6 Algorithmen und Modelle der Bioinformatik Dr. Dirk Metzler

30. November 2005 Abgabe: 7. Dezember 2005

Aufgabe 1: Besorgen Sie sich 5 moglichst verschiedene, lange biologische Sequenzen (Pro-
teine, DNA,. ..) und schitzen Sie fiir diese sowie fiir die 5 simulierten Sequenzen in der Datei
Markoffordnung. txt die Markoffordnung. Erldautern Sie, wieso die dabei von Ihnen ver-

wendete Methode sinnvoll ist.

Aufgabe 2: Geben Sie fiir alle X,Y € {D,V, H} die Wahrscheinlichkeit an, mit der beim
Alignment Sampling (siehe Abschnitt 2.6.2 der Vorlesung) Y gewihlt wird falls, zuletzt X
gewihlt wurde. Beweisen Sie die Korrektheit des Verfahrens.

Aufgabe 3: Beweisen Sie, dass man beim “Viterbi-Training mit Simulated Annealing” durch
die Verwendung der mit 1/7; potenzierten Parameter tatsdchlich zufillige Pfade z; gemiB der

der Wahrscheinlichkeit
Wy, (2;, Daten)/Ti

>, Wsy, (z, Daten) /T

erzeugt.



