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1. Aufgabe (10)

Gegeben ist eine DNA-Sequenz S des Salmonella-Genoms:
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1.

atgctgattc tgactcgtcg agttggtgag accctcatga ttggcgatga ggtcaccgtg
acagttttag gggtgaaggg caaccaggtg cgtattggcg tgaacgcccc gaaagaagtt
tctgtccatc gtgaagagat ctaccagcgt atccaggctg aaaaatccca gcagtccagt
tactaa

Bestimmen Sie fir alle a € {A, C, G, T} die relative Haufigkeit p, von a in S

_ Anzahlderain S

Pa IS s

wobei | S| die Léange von S (Anzahl der Basen) ist.

. Bestimmen Sie fir alle a,b € {4, C,G, T} die Erwartungswerte E[X, ] = p, - py - |S] flr die Anzahl

der Vorkommen der Dinucleotide.
Vergleichen Sie die Erwartungswerte E[X, ;] mit der Anzahl der Vorkommen der Dinucleotide in S.
Bestimmen Sie fir alle a, b, c € {A, C, G, T'} die relative Haufigkeit p, ; . der Codons abc.

Vergleichen Sie die Erwartungwerte E[X, p.c] = pq-Pb-pc-|S| mit der tatsdchlichen Anzahl der Codons.

2. Aufgabe (10): Biologische Grundlagen Teil 3

(a) Wie und wozu werden die Nucleotide bei einem Microarray-Experimentes markiert?

(b) Wieso sollten aus einem Microarray-Experiment gewonnene Daten normalisiert werden?

(c) Welche Normalisierungsverfahren fiir Microarrys kennen Sie?

(d) Beschreiben Sie ein Normalisierungsverfahren fir Microarrays.

(e) Beschreiben Sie stichwortartig den Ablauf eines cDNA Microarray-Experimentes.



