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Aufgabe 1 BLAST (3 Punkte)
Informiere Dich genauer über BLAST.

1. Welche Rolle spielt der X-Drop Algorithmus und wie funktioniert er genau?

2. Was sind die Unterschiede zwischen BLAST Version 1.4 und den Versionen ab 2.0?

3. Was bedeutet der Begriff Sensitivität im Kontext eines Matches?

Aufgabe 2 Statistik auf Sequenzen (3 Punkte)
Betrachte ein i.i.d.-Modell für DNA-Sequenzen mit den relativen Buchstabenhäufigkeiten fA = fT = 0.3
und fG = fC = 0.2.

1. Wie wahrscheinlich ist es, dass eine Zufallssequenz X mit den oben angegebenen Häufigkeiten der
Sequenz x = CCGATCGACGTA entspricht?

2. Wie hoch ist der Erwartungswert für die Anzahl der Treffer von x in einer zufälligen Sequenz X
der Länge 1200?

Aufgabe 3 Q-Gramm Statistik (4 Punkte)
Seien X und Y zwei Zufallssequenzen nach dem i.i.d.-Modell. Betrachte nun die zwei Q-Gramme
X[i . . . i + q − 1] und Y [j . . . j + q − 1]. Gib die Formeln für die folgenden Wahrscheinlichkeiten an und
erläutere jeweils deine Herleitung.

1. Wie hoch ist die Wahrscheinlichkeit, dass die Q-Gramme genau ein Mismatch enthalten?
P
(
dH(X[i . . . i + q − 1], Y [j . . . j + q − 1]) = 1

)
= . . .

2. Wie hoch ist die Wahrscheinlichkeit, dass die Q-Gramme höchstens ein Mismatch enthalten?
P
(
dH(X[i . . . i + q − 1], Y [j . . . j + q − 1]) ≤ 1

)
= . . .

3. Wie hoch ist die Wahrscheinlichkeit, dass die Q-Gramme höchstens zwei Mismatches enthalten?
P
(
dH(X[i . . . i + q − 1], Y [j . . . j + q − 1]) ≤ 2

)
= . . .

Aufgabe 4 FASTA Score-Statistik (4 Punkte)
Die Wahrscheinlichkeit, dass wir einen FASTA-Score C(X, Y ) ≥ t in zwei zufälligen Sequenzen X und Y
erhalten, kann wie folgt approximiert werden:

P
(
C(X, Y ) ≥ t

)
≈ 1− e−mnpt+q−1

mit m = |X|, n = |Y |, p =
∑
c∈Σ

f2
c und q der Länge der verwendeten Q-Gramme.

1. Seien m = n = 3000, p = 1/4 und q = 6. Wie muss t gewählt werden, damit der p-Value 0.01 ist?
Erläutere ob man bei der Wahl eines ganzzahligen t auf- oder abrunden muss.

2. Eine Suchsequenz x hat die Länge 1000. Bei einer FASTA-Suche mit q = 6 gibt es in einer Datenbank
zwei Treffer mit einem Score über 15. Die Sequenz yA, mit einer Länge von 1200, hat einen Score
von C(x, yA) = 17; die Sequenz yB , mit der Länge 950, erzielt den Score C(x, yB) = 18. Welcher
Treffer ist signifikanter? Berechne jeweils p-Value und Bit-Score.
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