
�Ubungsblatt 3 Algorithmen und Modelle der Bioinformatik JP Dr. Dirk Metzler1. November 2006 Abgabe: 8. November 2006Aufgabe 1: In einer rein zuf�allig aus fA; C; G; Tg zusammengesetzten Sequenz der L�angen werden mit dem Aho-Corasi
k-Algorithmus simultan die Muster AAAAA und ACACC ge-su
ht. Beantworten Sie folgende Fragen dur
h wahrs
heinli
hkeitstheoretis
he Argumen-tation oder approximativ mittels Computersimulation:(a) Geben sie den S
hl�usselwort-Baum mit failure links an.(b) Wieviele Verglei
he f�uhrt die AC-Su
he f�ur diese Muster im Mittel bei einer unend-li
h langen zuf�alligen Sequenz aus, bis eines der Muster gefunden ist?Aufgabe 2: Unter www.informatik.uni-frankfurt.de/�metzler/WS0607/ �nden SieSequenzdaten, die Sie mit BLAST ( www.n
bi.nlm.nih.gov/blast ) auswerten sollen.(a) Bilden Sie aus den 10 Sequenzen aus ZehnProteine 5 Paare dur
h zuf�alliges Zu-ordnen. Wel
he S
ore-S
hemata und Gap-Penalties sind f�ur die einzelnen Paarebesonders gut geeignet? Untersu
hen Sie das m�ogli
hst genau und Begr�unden SieIhr Ergebnis.(b) F�uhren Sie die zu (a) analogen Untersu
hungen mit 3 zuf�allig zusammengesetztenPaaren von Sequenzen aus ZehnDNAs dur
h.(
) Die Sequenzen in ZehnPseudos wurden dur
h einen Zufallsgenerator erzeugt. Einigedavon enthalten jedo
h mutierte Fragmente aus e
hten Protein-Sequenzen. Wel
heder Sequenzen sind das und aus wel
hen Proteinen stammen die Fragmente?(d) freiwillige Zusatzaufgabe: Wie und in wel
hem Sinne sind die Sequenzen ausZehnProteine (bzw. ZehnDNAs) miteinander verwandt?Aufgabe 3: Implementieren Sie ein Programm, das na
h Eingabe von \Aminos�aureh�au�g-keiten" (p1; : : : ; p20) und einer S
orematrix (sij)i;j�20 mit Pij pipjsij < 0 die L�osung�� > 0 der Glei
hungPij pipje�sij = 1 numeris
h bere
hnet. Erproben Sie Ihr Programmmit vers
hiedenen Eingabewerten und stellen Sie den Zusammenhang zwis
hen der Re-
hengenauigkeit und der ben�otigten Anzahl an Iterationen der von Ihnen verwendetennumeris
hen Methode dar.


