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Niveau I

Aufgabe 1: Online-Übung

Berechnen Sie mit Hilfe eines Needleman Wunsch Web Applets die paarweise
Ähnlichkeit der menschlichen Haemoglobin-α- und Haemoglobin-β-Untereinheit und der
Haemoglobin-β-Untereinheit der Maus. Die Sequenzen finden sich bei UniProt unter fol-
genden IDs:

HBA_HUMAN HBB_HUMAN HBA_MOUSE

Erklären Sie kurz Ihre Ergebnisse.

Aufgabe 2: Overlap alignment

In der Vorlesung wurden Algorithmen vorgestellt, die ein optimales lokales und globa-

les Alignment zweier Sequenzen berechnen. Entwickeln Sie auf Basis dieser Algorith-
men einen Algorithmus, der ein optimales Overlap-Alignment berechnet. (Ein Overlap-
Alignment sucht die maximale Übereinstimmung des Endes einer Sequenz mit dem An-
fang der anderen Sequenz, siehe Skript)

Berechnen Sie mit ihrem Algorithmus das optimale Overlap-Alignment der Sequenzen
S1 = CTAC und S2 = TCCG Ein Match trägt 3 zum Score des Alignments bei, ein Mismatch
−3 und ein InDel −2.

http://zhanglab.ccmb.med.umich.edu/NW-align/
http://www.uniprot.org/


Karopapier . . . 2. Versuch . . .

Niveau II

Aufgabe 3: Dynamische Programmierung II

Die längste gemeinsame Subsequenz zweier Sequenzen sei definiert als die längste Buch-
stabenfolge, die beiden Sequenzen gemein ist. Buchstaben der Subsequenz müssen in
derselben Reihenfolge in beiden Sequenzen auftauchen, aber nicht notwendigerweise di-
rekt aufeinanderfolgen.

Beispiel: Die längste gemeinsame Subsequenz von PAMPELMUSE und HASELNUSS ist AELUS.

a) Geben sie einen Algorithmus in Pseudocode an, der die Länge der längsten ge-
meinsamen Subsequenz von zwei Sequenzen S1, S2 bestimmt.

b) Wie läßt sich nicht nur die Länge, sondern auch die Subsequenz ermitteln?

c) Überlegen sie sich kurz, wie sich der Algorithmus von 2 auf k Sequenzen erweitern
läßt. Wie ist die Laufzeit?


