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Aufgabe 1 Zeichne schematisch den Alignmentgraphen fiir globales Alignment
mit affinen Gapkosten. Hinweis: Statt eines Knotens (¢, j) wird man analog zu
den drei Matrizen S, H und V vermutlich jeweils drei Knoten s; j, h; ; und v; ;
benotigen. Versuche, die Abhéingigkeiten moglichst iibersichtlich darzustellen.

Aufgabe 2 Wende Sellers’ Algorithmus (ohne Verbesserung) an, um alle Vor-
kommen des Musters P = ABBB im Text 7' = BBABBAAABABAABAAAB
mit bis zu k = 1 Fehler zu finden (unter Einheits-Edit-Kosten).

Aufgabe 3 Welche Eintrige der Edit-Matrix miissen in der vorigen Aufgabe
nicht berechnet werden, wenn man die verbesserte Variante (Ukkonen’s cutoff-
Algorithmus) verwendet? Markiere in jeder Spalte den letzten essentiellen Index.

Aufgabe 4 Schreibe ein Java-Programm zur Erzeugung von zufilligen Prote-
insequenzen mit benutzerdefinierter Lange. Die Hiufigkeiten der einzelnen Ami-
nosiduren kann man sich aus UniProt / SwissProt besorgen. Diese Aufgabe wird
nicht bewertet, ist aber fiir weitere Aufgaben (die bewertet werden) nétig!



