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1. DP fiir b-Ionen-MS/MS: Angenommen, wir haben ein MS/MS-Spektrum {my, ..., my} gegeben, m; <

. < mpund m; € N fiir alle ¢ = 1,...,k, von dem wir wissen, dass er ausschlieflich aus Prifixmas-

sen und “noise peaks” (Rauschen) besteht. Die Massen in unserem Alphabet sind ganzzahlig. In diesem

Zusammenhang sagen wir fiir einen Losungsstring s, dass er eine Eingabemasse m erkldrt, falls s einen

Prafix mit Masse m hat. Beschreibe einen Algorithmus, der einen Losungsstring findet, welcher die An-

zahl der erklidrten Massen maximiert. Der Algorithmus sollte Laufzeit O(k|X|) haben. Hinweis: Verwende
eindimensionales Dynamisches Programmieren.

(3 Punkte)

2. DP mit linearem Speicher: Modifizieren sie den Peptid-Sequenzierungsalgorithmus fiir ideale Daten
(keine fehlenden Peaks, Spektrum vollstéindig, jeder Peak ist entweder Prifix oder Suffix Peak), so dass der
Algorithmus nur noch linearen Speicher braucht (aber weiterhin quadratische Laufzeit hat).

(8 Punkte)

3. Noisy MS/MS: Gegeben sei das Alphabet ¥ = {a,b,¢} mit pu(a) = 2,u(b) = 3,u(c) = 7 und ein
MS/MS-Spektrum

{2,7,8,9,14,16,17, 22,24},
mit der Parent Masse 24, von dem wir wissen, dass in dem einige Peaks fehlen kénnen und einige Peaks

Rauschen sind. Finde einen String, der die maximalen Anzahl von Peaks (wie in der Vorlesung besprochen)
erklart.

(8 Punkte)



