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1. Die sogenanntdATA-Box ist ein haufigvorkommende&lementin eukaryotischero-
moterbereicherBucher(1990)hatdasVorkommenderNukleotideaneinzelnerPositio-
nenin 389nichtverwandtenPromoterbereichegezhlt:

-3 -2 -1 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

61 16 352 3 354 268 360 222 155 56 83 82 82 68 77

145 46 0 10 0 0 3 2 44 135 147 127 118 107 101

152 18 2 2 5 0 20 44 157 150 128 128 128 139 140

31 309 35 374 30 121 6 121 33 48 31 52 61 75 71
T A T A A A A

Die Position0 wurde so gewahlt, daRdort dasam bestenkonservierteNukleotid steht.
BetrachterSieim folgendenmur die Teilmatrix der Positionen-2 bis +4.
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(a) TransformiererSie dieseMatrix in eine Wahrscheinlichkitsmatrixfur dasVorkom-
menderNukleotide(Profil). Um Wahrscheinlichkitenvon 0 zu vermeidenaddiererSie
jeweils 1 pseudocount.

(b) Wie siehtdasSequenzlog@us,d.h. wie hochist der “Stack” in jederPosition,und
wie hochsindjeweils die einzelnerBuchstaberfin bits)?

(c) Berechnersieaufhundertstebitsgenaudie positionsspezifischeg-odds-Scorematrix

unterderAnnahmederGleichwerteilungr = (1, 1, 1, ) auf{A,C,G,T} alsHintergrund-
verteilung.WelchenScoreerziehltdie SequenZTATAAAT (unterder Teilmatrix der Po-
sitionen—2 bis +4)?

(5 Punkte)

2. Die Jukes-Cantof~ormelfir denErwartungswertler Austauschége Position,

K=—§ln(1—4—p)
4 3

istfurp > 2 nichtdefiniert. GebenSieeineplausibleErklarung warumdiesesverhalten
sogargewiinschtseinkann.

Hinweis: Uberlegen Sie, an wie vielen Positionenzwei zufallige, nicht verwandte Se-
guenzeniibereinstimmekonnten.

(2 Punkte)



