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Abgabe in einer Woche zu Beginn der Vorlesung.

Aufgabe 1 Berechne den generalisierten Suffixbaum der folgenden Sequenzen:

s1 = TATAGA, s2 = TAGAGA und s3 = CAGATAG

• Finde mit Hilfe des generalisierten Suffixbaums alle maximal unique matches (MUMs) und
gib sie an.

• Ermittle alle maximal multiple exact matches (multi -MEMs) und gib sie an.

Aufgabe 2 Überlege Dir eine sinnvolle Scorefunktion für das Chaining-Problem beim multiplen
Genomalignment.
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