a)

Tehtävänä on todistaa, että mikä tahansa n:n elementin permutaatio voidaan järjestää korkeintaan n – 1:llä käännöksellä. 

Käytetään induktiota. 

1) n=1:

Yhden pituinen permutaatio voi olla vain yhdessä järjestyksessä, joten käännöksiä tarvitaan n-1 = 0

2) induktioaskel n => n + 1:

Käännetään n+1:n pituisesta sekvenssistä se osa, joka päättyy ensimmäiseksi kuuluvaan elementtiin, esim. alla nuolella merkitty intervalli:

4 7 3 8 1 5 2 6 

<-------> 

Näin saadaan aina ensimmäiseksi kuuluva elementti omalle paikalleen. Jos siis oletetaan, että n:n elementin permutaatio saadaan järjestettyä n –1:llä käännöksellä, onnistuu n + 1:n järjestäminen yhtä enemmällä eli (n – 1) + 1 = (n + 1) – 1 = n:llä.

M.O.T.

b)

Esimerkki RNA-sekvenssistä, jossa voi esiintyä solmu:

...C... ...A... ...G... ...U...

...-merkinnöillä tarkoitetaan, että väleissä voi olla vapaavalintaisia nukleotidejä.

c)

Tehtävänä oli käsitellä alla olevaa HMM-mallia:


Ensin määritellään siirtymätodennäköisyydet siten, että tilan 1 (vasemmalla) juoksunpituuden odotusarvo on 1000 emäsparia ja tilan 2 vastaavasti 100. 

P(1000 peräkkäistä 1-tilaa) = α^1000 = 0,5
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P(1000 peräkkäistä 2-tilaa) = β^100 = 0,5
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Sitten muutetaan malli stokastiseksi säännölliseksi kieliopiksi:

Terminaalit:

a, c, g ja t

Nonterminaalit:

W1 ja W2 

Muodostussäännöt todennäköisyyksineen:

Aloitustila on joko W1 tai W2, sillä ei ole merkitystä kummasta aloitetaan.

Siirtymä

Todennäköisyys

W1 -> aW1 

0,1*α

W1 -> cW1 

0,4*α

W1 -> gW1 

0,4*α

W1 -> tW1 

0,1*α

W1 -> aW2 

0,3*(1-α)

W1 -> cW2 

0,2*(1-α)

W1 -> gW2 

0,2*(1-α)

W1 -> tW2 

0,3*(1-α)

W2 -> aW2 

0,3*β

W2 -> cW2 

0,2*β

W2 -> gW2 

0,2*β

W2 -> tW2 

0,3*β

W2 -> aW1 

0,1*(1-β)

W2 -> cW1 

0,4*(1-β)

W2 -> gW1 

0,4*(1-β)

W2 -> tW1 

0,1*(1-β)

d)

Tehdään DEKM kuvien 10.8 ja 10.9 esimerkin perusteella emäsparien maksimointi siten, että pisteytys suosii GC-pareja. Algoritmi toimii muuten samoin kuin perus-Nussinov, mutta pisteytys on seuraava:

((i,j) = s(xi,xj),

jossa

s(G,C) = 3

s(A,U) = 2

s(xi,xj) = 0 muulloin
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(-matriisi, oikeassa yläkulmassa on suurin pisteluku.
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Backtrace


G
G
G
A
A
A
U
C
C

G
0
0
0
0
0
0
2
5
8

G
0
0
0
0
0
0
2
5
8

G

0
0
0
0
0
2
5
5

A


0
0
0
0
2
2
2

A



0
0
0
2
2
2

A




0
0
2
2
2

U





0
0
0
0

C






0
0
0

C







0
0

Saadaan siis sama tulos kuin kirjan esimerkissäkin. Pisteytykseen voitaisiin lisätä myös pieniä pistemääriä väärille pareille niiden todennäköisyyden mukaan, koska pisteytys on mielivaltainen.

e)

f)
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