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Aufgabe 1 Evolutionire Markov Prozesse. (3 Punkte)

Erldutere drei der fiinf Eigenschaften, die ein Evolutiondrer Markov Prozess (EMP) per Definition hat.
(jeweils etwa 2-3 Sitze)

Aufgabe 2 Jukes-Cantor Modell. (4 Punkte)

(a) Leite aus der Ratenmatrix @ des Jukes-Cantor Modells fiir A = {A,C, G, T} die stationére Vertei-
lung 7 ab. Tipp: Verwende die Anforderung, dass der gesuchte (Zeilen-)Vektor, ein Verteilungsvektor
ist und stationdr.

(b) Berechne «, fiir eine Kalibrierung auf 1 PAM.

(c) Die folgende Frage soll im Tutorium diskutiert werden. Du musst keine Antwort aufschreiben, sollst
dir aber eine Losung iiberlegen.

Das in (b) berechnete « ist grofler als das fiir eine Kalibrierung auf 1 PEM. Warum war das zu
erwarten?

Aufgabe 3 Bonusaufgabe: Neighbor Joining. (6 Zusatzpunkte)

(a) Was gibt S;; an? Hier ist nicht nach
der Formel, sondern nach der Bedeu-
tung gefragt.
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(b) Die Schritte 1 und 2 im Neighbor-
Joining-Algorithmus koénnten auch
durch die Berechnung aller S;; er-
setzt und dann das Paar von Ta-
xa (4, ) mit minimalem S;; gewéhlt
werden. Erldutere die asymptotische
Laufzeit dieser Variante.
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My p ist das Minimum, also: (¢,7) = (A,B).
(¢) Fithre die erste Iteration des
Neighbor-Joining-Algorithmus  fiir

di . . - WAy =

ie Distanzmatrix von Ubungs-

blatt 9, Aufgabe 2 durch. Du

musst lediglich die folgenden neun WpRy =

fehlenden Werte berechnen und

eintragen. D E
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