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Aufgabe 1. Implementieren Sie das “Viterbi-Training” zum Sithen der Modellparameter
fur das in der Vorlesung beschriebene Modell zum Finden von-Bla@&ds. Erproben Sie das
Programm an den in Aufgabe 1 des vorherigisungsblatts simulierten Sequenzen und Ver-
gleichen Sie an Hand der Ergebnisse die Genauigkeit und demzBigaufwand mit dem des
Baum-Welch-Algorithmus aus Aufgabe 2 des vorherigdmungsblatts.

Aufgabe 2  Gegeben sei eine Wahrscheinlichkeitsverteil@he: (p,, ..., p,) auf einem Al-
phabet4 = (ay,...,a,). Die Positionen einer zéfligen Sequen® = (S5y,...,5,,) seinen
unablangig voneinander gei P mit Elementen augl besetzt. Br: < n sei N; die Anzahl
an Positionen irp, an denen ein; steht.

e Wie berechnet manif eine gegebene Folge= (s,..., s,) die Wahrscheinlichkeit,
dassS = s qilt?

e Wie berechnetmariifv = (v; ..., v,) € Nj die Wahrscheinlichkeit, dagd,, ..., N,) =
v gilt?

~

e Wie berechnet mariif eine gegebene Sequenz den Maximume-Likelihooda&eh(p:, . . ., p,.)
fur (p1,...,pn)?

Aufgabe 3: Besorgen Sie sich 5 @glichst verschiedene, lange biologische Sequenzen (Pro-
teine, DNA,. . . ) und schizen Siefir diese sowieiir die 5 simulierten Sequenzen in der Datei
Markoffordnung.txt die Markoffordnung. Exlitern Sie, wieso die dabei von Ihnen verwendete
Methode sinnvoll ist.



