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Motivation

Konnen wir alle globalen Alignments
zweier Sequenzen aufzahlen?

AB -AB AB-

CD CD- -CD
AB- A-B -AB A-B
C-D CD- C-D -CD

[ —-AB ~A-B A--B A-B- ~AB- AB—- }

CD-- C-D- -CD- -C-D C--D --CD

N(2,2) =13 [N'(2,2) =6 }
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Algorithmischer Ansatz

Anzahl an Moglichkeiten einen leeren String
mit einem anderen zu alignieren: N(m,0) = N(0,n) = 1

Match/Mismatch:  N(m-1,n—1) Moglichkeiten
die Prafixe zu alignieren

m-1

A

n-1
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Algorithmischer Ansatz

Anzahl an Moglichkeiten einen leeren String
mit einem anderen zu alignieren: N(m,0) = N(0,n) = 1

Match/Mismatch:  N(m-1,n—1) Moglichkeiten
die Prafixe zu alignieren

Deletion: N(m-1,n) Moglichkeiten ...
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Algorithmischer Ansatz

Anzahl an Moglichkeiten einen leeren String
mit einem anderen zu alignieren: N(m,0) = N(0,n) = 1

Match/Mismatch:  N(m—1,n—1) Moglichkeiten
die Prafixe zu alignieren

Deletion: N(m-1,n) Moglichkeiten ...
Insertion: N(m,n—1) Moglichkeiten ...

!

Rekursion: N(m,n) = N(m-1,n—-1) + N(m-1,n) + N(m,n-1)
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Algorithmischer Ansatz
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Kombinatorischer Ansatz

N(m,n) symmetrisch = Annahme: n < m

Anzahl k an Match/Mismatch-Spalten: 0 < k<n

= n — k Insertionen, m — k Deletionen
= n + m— k Spalten insgesamt

10



Genominformatik
UNESIERIEEEGN Technische Fakultat

Kombinatorischer Ansatz

(m+n—k) Moglichkeiten Match/Mismatch-Spalten zu positionieren

(m+n—2k Moglichkeiten InDel-Spalten zu positionieren

r:=n-—k
n—KkKil e et
N(myi1h3 mszmupr)még s@em?t ?
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Kombinatorischer Ansatz

Werte auf der Diagonalen:

) - i (=) - (%)

=~ (1/\n) (1 +~2)2m = exponentiell
N(m,n) = m+r ) . (m—n+2r)
n—r r

r=0
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Vernachlassigung der Reihenfolge von InDels

—--AB ~-A-B A--B A-B- ~AB- AB--
CD-- C-D- ~CD- -C-D C--D —--CD

[N'(2,2) =6 J
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Vernachlassigung der Reihenfolge von InDels

( Z ) Moglichkeiten Match/Mismatch-Positionen in kurzer Seq.

(7{7 ) Moglichkeiten Match/Mismatch-Positionen in langer Seq.

(k)-(%) = (&)

N'(n,n) = (2n) \/(rrn) exp(-3/24n)  =» exponentiell

n
mn =
k=0
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Zusammenfassung

Rekursion: N(m,n) =

N(m,n) = i

r=0

m+r) . (m—n+2r)
n—r r

N(n,n) =(1/vn) (1++2)2m™

N'(m,n) =

N'(n,n)

R

3

4n

N(17n)

exp(-3/24n)

N(m-1,n—1) + N(m-1,n) + N(m,n—-1)

N
=>» exponentiell

=> exponentiell

=> exponentiell

=>» exponentiell



