Ubungen zur Vorlesung
Grundlagen der Sequenzanalyse

Universitit Bielefeld, WS 2006/07
Dr. Sven Rahmann - Dipl.-Bioinf. Katharina Jahn

http://gi.cebitec.uni-bielefeld.de/teaching/2006winter/sequenzanalyse/

Blatt 8 vom 07.12.2006
Abgabe am 14.12.2006 vor der Vorlesung um 8:30 in H3

Aufgabe 1 Betrachte die BLOSUMG62 Scorematrix. Welche Nicht-Diagonalein-
triige sind positiv? Wie lassen diese sich méglicherweise durch chemische / phy-
sikalische Eigenschaften der betreffenden Aminoséduren erkliaren?

Aufgabe 2 Die BLAST Webseite (http://130.14.29.110/BLAST/index.shtml)
ist sehr niitzlich. Welche BLAST-Varianten gibt es (bisher) und wofiir sind sie
jeweils da? Wie kann man beim nucleotide-nucleotide-BLAST die Scores fiir
matches und mismatches verdndern?

Aufgabe 3 Wegen des grofleren Umfangs zéhlt diese Aufgabe fiir zwei Aufga-
ben: Fiir zwei Strings s, t ist die “Anzahl der gemeinsamen ¢-grams auf Diago-
nale d” definiert als

o(d) == #{i | Si(i+q—1) = Liitd)...(i+dta—1) ) -

Dabei lauft ¢ in Abh#ngigkeit von d jeweils iiber alle Werte, fiir die die genannten
Substrings noch vollstindig in s und in ¢ enthalten sind. Der FASTA-Score von
sund t ist C(s,t) := maxg c(d); dabei lduft d tiber alle sinnvollen positiven und
negativen Werte. In der Vorlesung wurde Pseudo-Code zur Berechnung von
C(s,t) angegeben. Setze diesen Code in ein lauffihiges Programm um. Teste
das Programm anhand der Datei GPCRs.fasta mit fiinf Proteinen, die auf der
Vorlesungswebseite vorliegt: Berechne fiir ¢ € {1,2,3} jeweils alle paarweisen
FASTA-Scores.



