a) S&M 7.13 - Prove that any unoriented permutation over n elements can be sorted with at most n-1 reversals.

Käytetään induktiota. 

1) n=1:

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

2) induktioaskel n => n + 1:

Käännetään n+1:n pituisesta sekvenssistä se osa sekvenssin alusta, joka päättyy ensimmäiseksi kuuluvaan elementtiin,

6 2 7 4 5 1 3 9 8

( - - - - ) 

=> Saadaan ensimmäiseksi kuuluva elementti omalle paikalleen. Oletetaan, että n:n elementin permutaatio saadaan järjestettyä n –1:llä käännöksellä => n + 1:n järjestäminen onnistuu yhtä useammalla eli (n – 1) + 1 = (n + 1) – 1 = n.

b) S&M 8.2 – Give an example of an RNA sequence where a knot may appear.

Esimerkki RNA-sekvenssistä, jossa voi esiintyä solmu:

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

Tässä siis syntyy solmu, jos A ja U foldautuvat yhteen, samoin C ja G.

Tässä kolme pistettä tarkoittavat sitä, että välissä täytyy olla ’riittävän’ pitkä sekvenssi, koska RNA ketju ei voi taitua kovin jyrkästi, eli esim vierekkäiset A ja U eivät voi kiinnittyä toisiinsa.

c) DEKM 9.10 

HMM-malli
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Mallista tehty stokastinen säännöllinen kielioppi:

Aloitussymboli: S

Ei-teminaalit: {S1,S2}

Terminaalit: {a,c,g,t}

Kielioppi:

S=>S1, S=>S2

S1=>aS1, 
P= (0,9993*0,10) = 0,09993

S1=>cS1, 
P= (0,9993*0,40) = 0,39972

S1=>gS1, 
P= (0,9993*0,40) = 0,39972

S1=>tS1,
P= (0,9993*0,10) = 0,09993

S1=>aS2,
P= (0,0007*0,10) = 0,00007

S1=>cS2,
P= (0,0007*0,40) = 0,00028

S1=>gS2,
P= (0,0007*0,40) = 0,00028

S1=>tS2,
P= (0,0007*0,10) = 0,00007

S2=>aS2,
P= (0,993*0,30) = 0,2979

S2=>cS2,
P= (0,993*0,20) = 0,1986

S2=>gS2,
P= (0,993*0,20) = 0,1986

S2=>tS2,
P= (0,993*0,30) = 0,2979

S2=>aS1,
P= (0,007*0,30) = 0,0021

S2=>cS1,
P= (0,007*0,20) = 0,0014

S2=>gS1,
P= (0,007*0,20) = 0,0014

S2=>tS1,
P= (0,007*0,30) = 0,0021

Aloitussääntöjen S=>S1 ja S=>S2 todennäköisyyksiä ei tiedetä, ts. ei tiedetä kummassa tilassa ollaan aloitettaessa. Aloitussymboli S voidaan myös jättää pois ja vain olettaa, että alussa ollaan joko tilassa S1 tai S2

d) DEKM 10.4

Esitetyssä Nussinov-algoritmissa 
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, jos i ja j muodostavat emäsparin, ja 
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, jos eivät, eli siis ((G,C) = ((C,G) = 1 ja ((A,U) = ((U,A) = 1, muuten 0. Nyt voidaan korvata tämä funktio toisella pisteytysfunktiolla s siten, että s(G,C) = s(C,G) = 3 ja s(A,U) = s(U,A) = 2, eli siis painotetaan GC parien pisteytystä enemmän. Itse algoritmia tämä ei muuta mitenkään, eli kuten tehtävässäkin sanottiin, tämä ”laajennus” on todellakin triviaali!

e) Kirjoittajien ehdottama substituutiomatriisi WAC on määritelty tutkimalla eri aminohappojen esiintymisympäristöjä, ja aminohappojen väliset mutaatiotodennäköisyydet on määritelty näiden ympäristöjen samankaltaisuuden perusteella. Jokaista aminohappoa otettiin noin 100 ilmentymää, ja näiden ympäristöistä lasketiin jokaiselle aminohapolle piirre, joka kuvaa fysikaalisten ja kemiallisten ominaisuuksien spatiaalista jakaumaa.

PAM matriisi on estimoitu tutkimalla eri aminohappojen muuttumista toisiksi tietyssä ajassa, ja näistä on estimoitu todennäköisyydet joilla mutaatio tapahtuu tietyn ajan kuluessa. 

PAM siis ottaa huomioon vain kyseessä olevan aminohapon kun taas WAC ottaa huomioon ympäristön jossa ko. aminohappo sijaitsee.

Kirjoittajat ovat testanneet WAC:ia verrattuna BLOSUM62:een ja PAM250:een. Testissä verrattiin näiden herkkyyttä saman perheen proteiinisekvenssien havaitsemisessa, ja tässä testissä WAC osoittautui samantasoiseksi PAM250:n kanssa.
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