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Aufgabe 1 (Suffixbdume) (4 Punkte)

1. Beschreibe zwei Anwendungen aus der bioinformatischen Praxis, fiir die man einen Suffixbaum
verwenden kann.

2. Gegeben ist der String s$ = BABBABAB$, wobei $ < a < b.

(a) Zeichne den Suffixbaum fiir s, sortiere dabei alle ausgehenden Kanten lexikographisch.

(b) Beschrifte die Blitter mit dem Start-Index des zugehorigen Suffixes in s. Die Indizierung
beginnt bei 1.

(c¢) Beschrifte jeden Knoten mit der Anzahl der unter ihm liegenden Bliitter.

Aufgabe 2 (Kiirzester eindeutiger Substring) (4 Punkte)

1. Gib eine Definition des Problems des kiirzesten eindeutigen Substrings in eigenen Worten an.
2. Beschreibe eine mogliche Anwendung des Problems.

3. Gib einen Linearzeit-Algorithmus an, mit dem man einen kiirzesten eindeutigen Substring eines
Strings s finden kann, wenn der Suffixbaum von s$ gegeben ist.

Aufgabe 3 (Maximale Repeats) (5 Punkte)

1. Finde alle maximalen Repeats in s = TATGTACCGTATAC unter Verwendung des im Skript geschilder-
ten Algorithmus (Abschnitt 7.6.3). Beschreibe dein Vorgehen beim Annotieren des Suffixbaumes.

2. Satz: In jedem String der Lénge n gibt es hochstens n maximale Repeats.

Argumentiere unter Beriicksichtigung des Suffixbaumes, warum die Aussage korrekt ist. Bedenke:
Es stimmt nicht, dass an jeder Position nur ein maximales Repeat beginnen oder enden kann.

Aufgabe 4 (Maximal-Matches Distanz) (2 Punkte)

Berechne die Links-Rechts-Partition von ¢t = BABAABABB beziiglich s aus Aufgabe 1. Inwiefern ist der
Suffixbaum von s dazu niitzlich? Welche Maximal-Matches Distanz §(¢||s) ergibt sich und warum?
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