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Aufgabe 1 Betrachte den genetischen Code (fiir Wirbeltiere).

1. Gegeben seien zwei codierende DNA-Sequenzen der Linge n = 3m; ihre
Hamming-Distanz betrage h € [0, n]. Wie grof kann die Hamming-Distanz
k der zugehorigen Proteinsequenzen der Lange m minimal und maximal
sein? Gib einfache Sequenzbeispiele fiir die Extremfille an.

2. Jetzt seien zwei Proteinsequenzen der Liénge m mit Hammingdistanz k
gegeben. Wie grofl kann die Hammingdistanz h von zugehorigen codieren-
den DNA-Sequenzen der Liange n = 3m minimal und maximal sein? Gib
wiederum Beispiele an.

Aufgabe 2 Zeige formal, dass folgende Transformationen, wenn sie gleichzeitig
auf Sequenzen u und v angewendet werden, den Wert der Edit-Distanz d(-,-)
nicht &ndern:

1. Umkehrung (d.h. Riickwértslesen)
2. Permutation des Alphabets

Sind also u und v DNA-Sequenzen, so folgt, dass d(rc(u), re(v)) = d(u,v) ist,
wobei rc¢(x) das reverse Komplement von x ist.

Aufgabe 3 Berechne mit Hilfe der Edit-Matrix per Hand die LCS-Distanz zwi-
schen s = GTACA und ¢t = GATTAC. Gib alle optimalen Alignments an!

Aufgabe 4 Betrachte neben den Operationen, die die Edit-Distanz zwischen
x € X* und y € X* definieren, die zusétzliche Operation

e Vertauschung der néchsten zwei Buchstaben (Kosten 1),

so dass z.B. die Distanz zwischen x = ABCDE und y = ACBDEF nur 2 (anstatt
3 fiir die Edit-Distanz) betréigt. Die Operationenfolge wire hier KVKKE (Ko-
pieren von A, Vertauschen von BC, Kopieren von D, Kopieren von E, Einfiigen
von F).

Beschreibe einen effizienten Algorithmus, der die so definierte Distanz be-
rechnet und eine optimale Operationenfolge angibt. Zusatz: Beweise formal die
Korrektheit deines Algorithmus.



