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Aufgabe 1 Gegeben sind die vier Sequenzen s; = ACCA, so = TCCA, s3 = ATC, s, = ATCCCA,
sowie linear-homogene Gapkosten von (—)2 und folgende Substitutions-Scores von +1 fiir einen
match und —2 fiir einen mismatch (gap vs. gap gibt 0 Punkte).

Weiterhin sei ein ungewurzelter Baum gegeben, in dem s; und ss benachbarte Blatter sind, und
ebenso s3 und sy4.

Ermittle sinnvolle (idealerweise: scoremaximierende) Sequenzen fiir die gemeinsamen Vorfahren
x von s1 und So, sowie y von sz und s4. Berechne dann den Baum-Alignment-Score.

Aufgabe 2 Gegeben sind N Sequenzen der Linge L = 500. Ein paarweises Alignment dauert ca.
eine Sekunde. Wie lange, in etwa, dauert dann das exakte dynamic programming Alignment von
N Sequenzen? Wie viele Sequenzen kann man alignieren, bevor in 5 Milliarden Jahren die Sonne
verloscht? Spezifiziere alle Annahmen zum Losen dieser Aufgabe.



