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Aufgabe 1 Sequenzvergleich (20 Punkte)

a) Begriinden Sie, welche Schliisse aus hinreichender Ahnlich-
keit zwischen Proteinsequenzen gezogen werden kénnen. Aus

welchen biochemischen GesetzméBigkeiten leiten sich diese
Folgerungen ab? (2 Punkte)

b) Welche Elemente gehoéren zu einem Verfahren, mit dem eine
Querysequenz gegen das bisher gesammelte Wissen zu
Proteinsequenzen verglichen werden kann? Nennen Sie zu jedem

Element dessen Funktion und einen représentativen Vertreter. (3
Punkte)




c) Der Needleman-Wunsch (NW)-Algorithmus kann abgeleitet
werden aus einer speziellen Distanz zum Vergleich von
Zeichenketten. Beschreiben Sie diese, insbesondere die erlaubten
Operationen. (3 Punkte)

d) Geben Sie den NW-Algorithmus in Pseudocode an, kommentieren
Sie kurz und analysieren Sie die Laufzeit. Beziehen Sie sich auf
die scorebasierte Version. (3 Punkte)




e)

f)

Begrinden Sie, weshalb beim Vergleich von Proteinsequenzen der
Smith-Waterman (SW)-Algorithmus eine wichtige Rolle spielt.
Welche Anderungen miissen fir die Umstellung im NW-
Algorithmus eingefiihrt werden und wie begriinden Sie diese? (3
Punkte)

Die Umstellung auf den SW-Algorithmus setzt eine entsprechende
Skalierung des Scoring-Systems voraus. Wie muss dieses
beschaffen sein? Zeigen sie Konsequenzen ungeniigender

Normierung...auf;-.-Welche. -Ergebnisse--erwarten-Sje- flir-- das---

Alignment von Zufallsequenzen? (3 Punkte)




g) Geben Sie Techniken an, die eingesetzt werden, um den
paarweisen Sequenzvergleich in heuristischen Verfahren zu’

beschleunigen. Erldutern Sie die Funktionsweise und mdgiiche
Nachteile. (3 Punkte)

Aufgabe 2 Profile (7 Punkte)

a) Definieren Sie den Begriff des Profils und begriinden Sie, weshalb
ein Profil eine Proteinfamilie praziser beschreibt als eine




b) Beschreiben Sie, wie aus einem multiplen Sequenzalignment
positionssperzifische log-odds Scores abgeleitet werden konnen.
Wozu dienen hierbei Pseudocounts? (3 Punkte)

€} Welche Vorteile hat eine logarithmierte Angabe und wie wird diese
Vorgehensweise theoretisch begriindet? Tipp: Wie wird beim
Alignment der Score fiir die Zeichenkette berechnet? (2 Punkte)
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Aufgabe 3 Genetische Algorithmen und
Neuronale Netze (6 Punkte)

a) In beiden Verfahren besteht die Gefahr, in lokalen Optima des
Losungsraumes gefangen zu bleiben. Beschreiben Sie Konzepte,
die verfolgt werden, um dieser Gefahr zu entgehen: Welche
Vorgehensweise bietet sich bei Neuronalen Netzen an, wie
versuchen Genetische Algorithmen mit dem Problem fertig zu
werden? (2 Punkte)

b) Was ist orthogonale Kodierung? Weshalb wird sie eingesetzt? (2
Punkte)




¢) Wo spielt lineare Separabilitdt eine Rolle? Wie beeinflusst sie die
Architektur von Neuronalen Netzwerken? (2 Punkte)
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Aufgabe 4 Taxonomie (5 Punkte)

a) Ein wichtiges Konzept taxonomischer Bewertung sind additive
Matrizen. Beschreiben Sie kurz den einfachsten Algorithmus, mit
dem Uberpriift werden kann, ob eine Matrix additiv ist. (2 Punkte)

b) Beschreiben Sie kurz (max. zwei Sitze) die Idee, die dem
Neighbour-Joining-Algorithmus zugrunde liegt. (3 Punkte)




Aufgabe 5 Hidden-Markov-Modelle (12 Punkte)

In einem unehrlichen Casino werden zwei Wirfel W; und W, im
Wechsel verwendet. Beim Wirfel W, treten die Augenzahlen jeweils
mit gleicher Wahrscheinlichkeit auf, beim Wirfel W, kommen die 1
und die 2 mit jeweils p = ¥, vor, die restlichen Wahrscheinlichkeiten
sind gleichverteilt. Wird Wiirfel W, verwendet, so wird im folgenden

Wurf mit p = 0.3 W, eingesetzt. Auf W, folgt mit p = 0.25 wiederum
Ws.

a) Zeichnen Sie ein Zustandsdiagramm, geben Sie samtliche
Wahrschelnllchke:ten an und beschrelben Ste das System (5
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| M =16 | p(1)=1/4
= p(2)=1/6 [C~—0____—{ p(2)=1/4
p(3)=1/6 Pwaws =075 p(3)=1/8
p(4)=1/6 p(4)=1/8
p(5)=1/6 p(5)=1/8




b) Geben Sie die Gesamtwahrscheinlichkeit fiir folgende Kette von
Zustanden / Beobachtungen in Form einer Folge von
Multiplikatoren an: (2 Punkte)

Augenzahl 2 2 6 6 1
Wiirfel W, W, w, W, W1

d) Ein wichtiges Konzept bei HMMs ist der Viterbi-Pfad. Geben Sie
an, was die zu den Viterbi-Variablen gehdrenden Werte jeweils
ausdriicken. Wie werden sie berechnet? Zu welcher Klasse von’
Verfahren rechnet man den Algorithmus? (3 Punkte)
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