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In dieser Übung sollen Artikel zum Thema Substitutionsmatrizen vorgestellt und diskutiert
werden. Dabei soll jede Gruppe die Paper eines der folgenden Themen bearbeiten:

1. BLOSUM: [1, 2]

2. Maximum Likelihood method for estimating amino acid substitution models (VTML) [3]

3. Selecting the best scoring matrix [4, 5]

Aufgabe 1 (10 Punkte): Bereitet euch darauf vor ca. 15-20 Minuten über euer/eure Paper zu
reden und die Schwerpunkte vorzustellen. Falls nötig können auch Folien oder Tafelbilder
vorbereitet werden.

Aufgabe 2 (5 Punkte): Schreibt eine etwa einseitige Zusammenfassung (d. h. ca. 500 Wörter)
über euer/eure Paper.
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