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Aufgabe 1: SeiS0, S1, S2, . . . eine “Score-Irrfahrt” undS = {x | ∃i : Ws(Si = x) > 0}. Im-

plementieren Sie ein Programm, das nach Eingabe von “Aminosäureḧaufigkeiten”(p1, . . . , p20),

einer Scorematrix(sij)i,j≤20 und einem Wertλ folgende Werte numerisch berechnet:
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Aufgabe 2: Simulieren Sie f̈ur verschiedene Kombinationen von Aminosäureḧaufigkeiten

(p1, · · · , p20) und Score-Matrizen(sij)i,j≤20 Paare voneinander unabhängiger, langer Sequen-

zen. Untersuchen Sie, wie Anzahl der HSPs mit Scoreb von b abḧangt. Finden Sie Werteλ und

k, so dassnmke−λb für großeb möglichst gut mit den von Ihnen beobachteten Anzahlen an

HSPs mit Score≥ b übereinstimmt, wobein undm die Längen Ihrer Sequenzen sind.

Aufgabe 3: Simulieren Sie neue Daten mit denselben Aminosäurewahrscheinlichkeiten und

derselben Score-Matrix und untersuchen Sie wie gut die Häufigkeit von HSPs vom Score≥ b

jeweils mitnmke−λb, nmk1e
−λ∗b undnmk2e

−λ∗b übereinstimmt, wobeik undλ Ihre Scḧatz-

werte aus Aufgabe 2 undk1, k2 undλ∗ Ihre Ergebnisse aus Aufgabe 1 dieses und Aufgabe 3

des voherigen̈Ubungsblattes sind.


