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Aufgabe 1 (3 Punkte): Gegeben die Ahnlichkeitsfunktion S mit S(a,a) = 1, S(a,b) = —1 fiir
a # bund S(a,—) = 5(—,b) = —1 Berechnen Sie den Sum-of-Pairs-Score fiir eine Spalte
mit k& Eintrdgen, in der sich nur ’A’s befinden und fiir eine Spalte mit k& Eintrédgen, in der
sich k — 1 ’A’s und ein "T’ befinden. Was geschieht asymptotisch mit den beiden Werten?

Aufgabe 2 (4 Punkte): Bestimmen Sie die besten Consensus-Sequenzen des multiplen Align-

ments
GTAACATCCA
ATG-CC--GA
ATA-CCGGCT
ATGCCG-GAT
ATGCTC-GAT

1. fiir obige Ahnlichkeitsfunktion S mit S(—,—) = 0.

2. fiir die Ahnlichkeitsfunktion S’ mit
e S'(AA) =4, 5'(C,C)=95(G,G)=S5(T,T) = 2,
e 5(C,G)=5'(G,C) =1, S(a,b) = —1 fiir alle anderen a # b, und
e S'(a,—)=5"(—,b)=-1,5(—,—) =0.

Aufgabe 3 (8 Punkte): Berechnen Sie die Matrix D fiir das lokale multiple Alignment der
drei Sequenzen u =ACAG, v =GGA und w =CAGG fiir den Sum-of-Pairs-Score zur Ahnlich-
keitsfunktion S” mit S”(a,a) = 3,5"(a,b) = —1 fir a # b, S"(a,—) = S"(—,b) = —1 und
S"(—, =) = 0. Schreiben Sie die zweidimensionalen Matrizen D], j, 0], D[i, j,1], ..., D[, j, 4]
einzeln auf. Was sind die optimalen Alignments, was ihre Ahnlichkeit?



Aufgabe 4 (5 Punkte): Erstellen Sie den (vollstdndig beschrifteten) Edit-Graphen fiir die
Sequenzen u =GTTC und v =GGAT
1. mit Einheitskosten

2. mit der Kostenfunktion

0 a=0b
a,b € {A,G} und a # b
a,b e {C, T} und a # b
2 sonst

d(a,b) =

Aufgabe 5 (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 6 (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.



