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Aufgabe 1 (7 Punkte): Gegeben ist der folgende gerichtete, gewichtete Graph:

Verwenden Sie Dijkstras Algorithmus, um einen kiirzesten Pfad von A nach D zu finden.
Beschreiben Sie den Zustand der Datenstrukturen fiir die Schritte des Algorithmus.

Aufgabe 2 (3 Punkte): Wieso kann der Dijkstra-Algorithmus nicht mit negativen Kantenge-
wichten umgehen? Begriinden Sie und geben Sie ein Beispiel an, fiir das der Algorithmus
nicht funktioniert.



Bonusaufgabe (10 Punkte): Implementieren Sie den Smith-Waterman-Algorithmus fiir lo-
kale Alignments in Python' oder Java. Eingabe sind 2 Strings, Ausgabe ein optimales
Alignment mit Kosten. Ein kleines Testbeispiel sollte direkt startbar sein.

Benutzen Sie dabei die Ahnlichkeitsfunktion S : {A,C, G, T} x {A,C,G, T} — R:

e S(AA)=2,5(C,C)=S(G,G)=S(T,T) =1,
e S(C,G)=S5(G,C) =1, S(a,b) = —1 fiir alle anderen a # b, und
e S(a,—)=S5(—,b) =—1

Die Losungen bitte per Mail schicken.

!Einige Webseiten zu Python:
e www.activestate.com/activepython/downloads - Guter Installer fiir Windows
e docs.python.org/tutorial - Ausfiihrliches Tutorial

e ansonsten gibt es unzéhlige Kurzeinfiihrungen - Google is your friend!



