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Bitte geben Sie auf Ihren abgegebenen Lösungen Name und Matrikelnummer an und
arbeiten Sie in Gruppen von 2 oder 3 Personen zusammen.

Aufgabe 16: [2+3+4=9 Punkte] Fitch versus Sankoff-Cedergren

Wenden Sie auf den gegebenen phylogenetischen Baum an:

a) Algorithmus von Fitch

b) Algorithmus von Sankoff-Cedergren,
wobei alle Substitutionen 1 kosten
sollen (“ungewichtet”)

c) Algorithmus von Sankoff-Cedergren
mit der nebenstehenden Substituti-
onsmatrix
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Tragen Sie beim Algorithmus von Sankoff-Cedergren alle Traceback-Kanten ein.

Aufgabe 17: [4+3=7 Punkte] Fitch versus Sankoff-Cedergren
Unter dem “ungewichteten” Sankoff-Cedergren Algorithmus wollen wir verstehen,
dass wir die folgende Substitutionsmatrix verwenden: s(x, x) = 0, s(x, y) = 1 für x 6= y.

a) Zeigen Sie: Wenn ein phylogenetischer Baum vom Fitch-Algorithmus gefunden
wird, dann kann man ihn auch als Lösung vom ungewichteten Sankoff-Cedergren
Algorithmus erhalten.

b) Gilt die Umkehrung auch, das heißt, jede Lösung, die der ungewichtete Sankoff-
Cedergren Algorithmus produziert, kann man auch mit dem Algorithmus von
Fitch erhalten? Begründen Sie Ihre Antwort.

Aufgabe 18: [6 Punkte] Multiples Sequenzalignment
Auf der Webseite finden Sie die Datei globins.fasta. Erstellen Sie mit Werkzeugen im
Internet (z.B. EMBOSS) ein sinnvolles multiples Alignment und drucken Sie es schön
bunt formatiert aus. Auf der Rückseite finden Sie zwei Beispiele.

Wichtig: Bei dieser Aufgabe muss jede Gruppe eine erkennbar eigene, am besten ver-
schiedene Lösung abgeben. (Z.B. Formatierung oder Farben – aber bitte nicht per Hand!)



>HBB_HUMAN Sw:Hbb_Human => HBB_HUMAN

VHLTPEEKSAVTALWGKVNVDEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFESFGDLSTPDAVMGNPKV

KAHGKKVLGAFSDGLAHLDNLKGTFATLSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVCVLAHHFGK

EFTPPVQAAYQKVVAGVANALAHKYH

>HBB_HORSE Sw:Hbb_Horse => HBB_HORSE

VQLSGEEKAAVLALWDKVNEEEVGGEALGRLLVVYPWTQRFFDSFGDLSNPGAVMGNPKV

KAHGKKVLHSFGEGVHHLDNLKGTFAALSELHCDKLHVDPENFRLLGNVLVVVLARHFGK

DFTPELQASYQKVVAGVANALAHKYH

>HBA_HUMAN Sw:Hba_Human => HBA_HUMAN

VLSPADKTNVKAAWGKVGAHAGEYGAEALERMFLSFPTTKTYFPHFDLSHGSAQVKGHGK

KVADALTNAVAHVDDMPNALSALSDLHAHKLRVDPVNFKLLSHCLLVTLAAHLPAEFTPA

VHASLDKFLASVSTVLTSKYR

>HBA_HORSE Sw:Hba_Horse => HBA_HORSE

VLSAADKTNVKAAWSKVGGHAGEYGAEALERMFLGFPTTKTYFPHFDLSHGSAQVKAHGK

KVGDALTLAVGHLDDLPGALSNLSDLHAHKLRVDPVNFKLLSHCLLSTLAVHLPNDFTPA

VHASLDKFLSSVSTVLTSKYR

>MYG_PHYCA Sw:Myg_Phyca => MYG_PHYCA

VLSEGEWQLVLHVWAKVEADVAGHGQDILIRLFKSHPETLEKFDRFKHLKTEAEMKASED

LKKHGVTVLTALGAILKKKGHHEAELKPLAQSHATKHKIPIKYLEFISEAIIHVLHSRHP

GDFGADAQGAMNKALELFRKDIAAKYKELGYQG

>GLB5_PETMA Sw:Glb5_Petma => GLB5_PETMA

PIVDTGSVAPLSAAEKTKIRSAWAPVYSTYETSGVDILVKFFTSTPAAQEFFPKFKGLTT

ADQLKKSADVRWHAERIINAVNDAVASMDDTEKMSMKLRDLSGKHAKSFQVDPQYFKVLA

AVIADTVAAGDAGFEKLMSMICILLRSAY

>LGB2_LUPLU Sw:Lgb2_Luplu => LGB2_LUPLU

GALTESQAALVKSSWEEFNANIPKHTHRFFILVLEIAPAAKDLFSFLKGTSEVPQNNPEL

QAHAGKVFKLVYEAAIQLQVTGVVVTDATLKNLGSVHVSKGVADAHFPVVKEAILKTIKE

VVGAKWSEELNSAWTIAYDELAIVIKKEMNDAA


