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1. Lokales Alignment.

Gegeben sind zwei Sequenzen u = TCCATACT und v = ACACAACACG. Berechnen Sie loc,(u, v)
und das lokale optimale Alignment (mit Stift und Papier) mit Hilfe des Smith-Waterman
Algorithmus, wobei die Score-Funktion wie folgt gegeben ist:
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2. Smith-Waterman Algorithmus.

(a) Implementieren Sie den Smith-Waterman Algorithmus zur Berechnung von optimalen
lokalen Alignments. Das Programm sollte vier Parameter haben:
int indelscore - Score fiir eine Insertion bzw. Deletion.

NNMatrix scorematrix - Eine symmetrische n x n-Matrix, die die Replacement-
Scores enthilt.

String u - Erste zu alignierende Sequenz.
String v - Zweite zu alignierende Sequenz.

(b) Testen Sie den Algorithmus, indem Sie aus dem Internet eine BLOSUM-Matrix und zwei
Proteinsequenzen herunterladen und den Algorithmus auf diese Daten anwenden.

3. Maximale Matches Modell.

(a) Lesen und verstehen Sie Kapitel 3.5 (The Maximal Matches Model) des Skripts.
(b) Gegeben seien zwei Sequenzen u = TGAGCTCTCTAC und v = TACTCTCAATGC.
i. Berechnen Sie die links-nach-rechts Partition von u beziiglich v.
ii. Berechnen Sie die rechts-nach-links Partition von u beziiglich v.
iii. Berechnen Sie die links-nach-rechts Partition von v beziiglich u.
iv. Berechnen Sie die rechts-nach-links Partition von v beziiglich u.

(c) Beweisen Sie, dass die links-nach-rechts Partition eine minimale Partition ist.
(Hilfe: Beweis durch Widerspruch.)



