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Aufgabe 2.1  Wir betrachten eine DNA-Sequenz der Linge N. Wir nehmen an,

dass alle Positionen statistisch unabhéngig sind und die Nukleotide an jeder einzelnen
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Position gleichverteilt auftreten.

(a) Wir betrachten wie in der Vorlesung die (iiberlappend) gezihlte Anzahl k des
Auftreten des Muster gcgg. Bestimmen Sie Erwartungswert und Varianz.
(b) Wir nehmen nun (félschlicherweise) an, dafl die Anzahl k£ der Auftreten des Mu-

sters binomial verteilt ist.

(i) Warum ist diese Annahme falsch?

(ii) Geben Sie den resultierenden Erwartungswert und Varianz an.

(c) Erweitern Sie die Uberlegungen aus Teilaufgabe (a) fiir ein beliebiges Muster der
Lénge 5.

Aufgabe 2.2 Wir betrachten die idealisierte shot-gun Fragmentierung einer Sequenz
der Lange G mit insgesamt N Fragmenten jeweils der Léange L. Das linke Ende je-
des Fragments liege (wiederum vergrobert) gleichverteilt auf einer der Positionen im
Interval [1, G].

(a) Fiir welche Anzahl N der Fragmente wird die erwartete Anzahl C' = e~ *N ma-
N

ximal? Wir halten dabei G und L fest, a = % sei die coverage.
Vergleichen Sie dieses Ergebnis mit den Beispielzahlen der Vorlesung.

(b) Fiir |x| klein gilt folgende Appoximation: e* ~ 1 + x.
Nuzten Sie diese Appoximation fiir die coverage a in der Abschétzung iiber die
erwartete contig-Lange L%L_l. Interpretieren Sie das Ergebnis.

(c) Simulieren Sie diese shotgun-Fragmentierung fiir verschiedene Werte von G, L
und N und vergleichen Sie die Resultate mit den Vorhersagen.
Andern die nun die Simulation, indem die Linge L der Fragmente gleichverteilt

aus dem Intervall [400, 600] gezogen wird und vergleichen Sie.
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