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Aufgabe 5.1 Beweisen Sie: Wenn X1, X, ..., X, statistisch unabhéngig sind, gilt
E(Hi\le Xn) =11 %:1 E(X,,). Beweisen Sie weiterhin die folgenden beiden Eigenschaf-
ten des Korrelationskoeffizienten p(X,Y): —1 < p(X,Y) <1 und p(X,Y) = £1 gdw.
X und Y linear voneinander abhéngen. Finden Sie drei Beispiele fiir statistisch abhéngi-
ge Zufallsvariable, die unkorreliert sind, ein Beispiel fiir zwei funktional abhéngige Zu-
fallsvariable X und Y mit —1 < p(X,Y) < 1 und ein Beispiel fiir zwei funktional
abhéngige Zufallsvariable X und Y mit p(X,Y) = 0.

Aufgabe 5.2 In Aufgaben 3.2 und 4.2 haben wir uns mit der Haufigkeitsverteilung

iiberlappender Trimere in Bindrsequenzen befasst.

(a) Leiten Sie fiir jedes Trimer die Varianzen von N;j; und D;j; als Funktionen von
N her und vergleichen Sie diese mit denen der Simulation aus Aufgabe 3.2 und den

analytisch berechneten Varianzen aus Aufgabe 4.2.
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(b) Definieren Sie nun n, /k = A
J Var(Nij/k )

Aufgabe 3.2(a-h), indem Sie {iberall Niljf durch nllj/,f und D;j, durch d;j ersetzen.

und djj, = n};;, — ng;), und wiederholen Sie

(c¢) Welche Empfehlung wiirden Sie einem angewandten Bioinformatiker geben, der das
overlapping word paradozr nicht kennt, aber dringend Sequenz- und Expressionsdaten

wie in Aufgabe 3 beschrieben analysieren méchte?

Aufgabe 5.3 Wir betrachten ein Genom, das mehrere tausend Replikate eines
Sequenzstiickes enthilt, welches fiir 5.8 S TRNA kodiert. Diese Sequenzen sind aufgrund
evolutionérer Ereignisse unterschiedlich, einige haben auch ihre Funktionalitét verloren,

sind aber im Genom erhalten geblieben.

Wir interessieren uns fiir einen Teil dieser Sequenzen und wollen diese klonieren, um
sie anschliefend sequenzieren zu konnen. Zunéchst nutzen wir PCR, da wir ein Primer-
Paar kennen, das alle Sequenzen der 5.8 S rRNA kodierenden Bereiche flankiert. Das
PCR-Produkt wird mittels Gelelektrophorese beziiglich der Léinge der Sequenzen ge-

trennt, und im weiteren untersuchen wir eine der entstandenen Bande.

Wir nehmen an, dafl diese Bande einen gewissen Anteil an funktionalen und nicht-
funktionalen Sequenzen enthélt, wobei die funktionalen Sequenzen auf Grund Ihrer
Funktionalitét in zwei Klassen (I und II) eingeteilt werden kénnen. Wir nehmen wei-

terhin an, dass die Sequenzen in der von uns untersuchten Bande von A; und Ay
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Replikaten stammen, die funktionale 5.8 S rRNA kodieren, sowie von B Replikaten,
die nicht-funktionale 5.8 S rRNA kodieren.

Aus dieser Bande klonieren wir nun N (individuelle) Molekiile und erhalten so eine
Klonbibliothek mit N Klonen. Diesen Proze3 modellieren wir als Ziehen einer Stich-

probe mit Zuriicklegen.
(a) Diskutieren Sie die geschilderte Modellierung.

(b) Wieviele Sequenzen fiir funktionale 5.8 S TRNA aus Klasse I, funktionale 5.8 S rR-
NA aus Klasse II und nicht-funktionale 5.8 S TRNA haben wir im Mittel in unserer
Klonbibliothek?

(c) Wie grof§ miissen wir N wéhlen, um mit Wahrscheinlichkeit ¢ mindestens eine
funktionale 5.8 S TRNA aus Klasse I, eine funktionale 5.8 S rRNA aus Klasse 11
und eine nicht-funktionale 5.8 S rRNA in der Klonbibliothek zu haben?

(d) Fiihren sie fiir Ay = 600, Ay = 300 und B = 100 Simulationen mit N =
10,100, 1000, 10000 durch und diskutieren Sie die Ergebnisse insbesondere im

Vergleich zu den theoretisch bestimmten Resultaten.
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