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Aufgabe 1. SeiSy, 51,52, ... eine “Score-Irrfahrt” undS = {z | Ji : Ws(S; = z) > 0}. Im-
plementieren Sie ein Programm, das nach Eingabe von “Araimetaufigkeiten”(py, . . . , p2o),
einer ScorematriXs;;); j<20 und einem Werf folgende Werte numerisch berechnet:

o = min{|x—y|‘x,y€8,m7ﬁy}

P := exp (— i% - Ws(Sp > 0))

Q = exp| — f:% Z e - Ws(S; = 2)
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Aufgabe 2: Simulieren Sie iir verschiedene Kombinationen von Amidosetaufigkeiten
(p1,- -+, p20) UNd Score-Matrizerfs;;); ;<20 Paare voneinander unaotgiger, langer Sequen-
zen. Untersuchen Sie, wie Anzahl der HSPs mit Séa@n b abhangt. Finden Sie Werte und

k, so dassymke " fur groReb moglichst gut mit den von Ihnen beobachteten Anzahlen an

HSPs mit Score b Ubereinstimmt, wobei undm die Langen Ihrer Sequenzen sind.

Aufgabe 3: Simulieren Sie neue Daten mit denselben Am&oswahrscheinlichkeiten und
derselben Score-Matrix und untersuchen Sie wie gut diefigkeit von HSPs vom Scareb
jeweils mitnmke ", nmk;e=*"" undnmkye=*"* Ubereinstimmt, wobek und \ Ihre Sclatz-

werte aus Aufgabe 2 unkl, £, und \* lhre Ergebnisse aus Aufgabe 1 dieses und Aufgabe 3

des voherigetJbungsblattes sind.



