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,Lernziele*

Lerne aktuelle und bewahrte Programme und Datenbanken der Bioinformatik
kennen und erfolgreich einzusetzen um

- ,Hands-On" mit Web-Tools arbeiten, mit denen man bioinformatische Fragen
bearbeiten kann

- zu wissen, was auf dem Markt ist (,das Rad nicht zweimal erfinden®)

- ein Gefuhl dafur zu bekommen, wie erfolgreiche Softwareprodukte
aussehen (sollen)

- 3 Mini-Forschungsprojekte zu bearbeiten (Bioinformatiker/Biotechnologen)
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Organisatorisches
Jede Woche Vorlesung Donnerstag 10.15 - 12.00

Seminarraum 007, Geb. E 2 1 Dozent: Prof. Helms

Die Teilnahme an der Vorlesung ist nicht obligatorisch,
jedoch die Teilnahme an der Ubung.

Ubungen ,hands-on“ Beginn heute am 17.10:
Donnerstag, 14:00 Uhr — 16:00 Uhr, CIP-Pool E 2 1 CIP.

Verantwortliche Betreuer der Ubungen

Sequenz-Analyse Nadine Schaadt
Proteinstruktur Dr. Michael Hutter
Zellsimulationen Christian Spaniol
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Organisatorisches

Jeder Teilnehmer an den Ubungen bendbtigt einen
Rechneraccount fur den CIP-Pool.

Biotechnologen: bitte in Liste eintragen

Don, 24. Apr 2003, 17:10:25 Uhr

4. Pflichten der Benutzer

Der Benutzer verpflichtet sich,
a) die bereitgestellten Betriebsmittel sorgfiltig zu benutzen;
b) das Passwort des ihm zugeteilten Benutzerkennzeichens geheim zu halten ...;

d) alles zu unterlassen, was den ordnungsgeméfBen Ablauf der Anlage stort;

e) in den Arbeitsrdumen sich so zu verhalten, dass andere Benutzer nicht gestort werden;

f) Stérungen ... zu melden und diese nicht auszunutzen;

g) in den Rdumen ... sowie bei Inanspruchnahme seiner Geréte ... den Weisungen des Personals des Anlagenbetreibers Folge zu leisten;

1) lizensierte Software nur nach Absprache mit dem jeweiligen BfR einzuspielen und zu verwenden,;
m) von der Fak6 oder der Universitit des Saarlandes bereitgestellte Software, Dokumentationen oder Daten weder zu kopieren noch an
Dritte weiterzugeben, sofern dies nicht ausdriicklich erlaubt ist, noch zu anderen als den erlaubten Zwecken zu verwenden,

Zugang zum CIP-Pool wahrend der Ubungsstunden.
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Organisatorisches: Scheinvergabe
B.Sc. Bioinformatik und Biotechnologie M.Sc.

- Bewertung: Vorlesung zahlt 2V + 2P = 9 Leistungspunkte

- Curriculum: Pflichtvorlesung fur die Vertiefung ,Bioinformatics”

- kann natdrlich auch fur CMB-Bachelor eingebracht werden

- Wahlfach Pharmazie/Diplom

- Pflichtvorlesung fur bestimmte Studenten des M.Sc. Biotechnologie

Drei Mini-Projekte werden etwa alle 4 Wochen ausgegeben. Diese sind innerhalb
von 2 Wochen in Teams mit 2-3 Studenten zu bearbeiten und durch einen

mindestens 5-seitigen Praktikumsbericht zu dokumentieren.

Jeder Student muss mindestens zwei der drei Mini-Projekte mit einer Note von 4
und besser bestehen.

1. Vorlesung WS 2013/14 Software-Werkzeuge der Bioinformatik 5



Organisatorisches: Scheinvergabe
B.Sc. Bioinformatik und Biotechnologie M.Sc.

Voraussetzung fur die Teilnahme an der Abschlussklausur ist das Erreichen von
mindestens 50 % der maximalen Punkte aus den drei Praktikumsberichten.

Die Veranstaltung gilt als bestanden, wenn in der abschlielienden 120-minutigen
Klausur Uber die Inhalte der Vorlesung, der Ubungen und der Minipraktika
mindestens die Note 4 erreicht wurde.

FUr die Note des Scheins zahlt das bessere Ergebnis entweder ausschliel3lich aus
der abschlielienden Klausur oder der Kombination des Durchschnitts der
benoteten Praktika und der Note der Abschlussklausur, die jeweils zu 50 %
gewichtet werden.

Bei Nichtbestehen der Klausur besteht die Moglichkeit einer schriftlichen oder

mundlichen Nachprufung. Diese findet im allgemeinen zu Beginn des
darauffolgenden Semesters statt.

1. Vorlesung WS 2013/14 Software-Werkzeuge der Bioinformatik 6



Literatur

David Mount
Bioinformatics
70€

tier klicken BIICK ins Buch!

understanding

bioinfaormatics

Marketa Zvelebil & Jeremil O. Baum
Understanding bioinformatics, 96€

. 3/
David W Mount

Sehr zu empfehlen:
Vorlesungsskript aus 2010 (176 Seiten)

kann von http://gepard.bioinformatik.uni-saarland.de/teaching/ss-2011/sww-
bioinformatik/script/SW10-Skript.pdf
heruntergeladen werden.

Vorlesungsfolien ebenfalls auf
http://gepard.bioinformatik.uni-saarland.de/teaching/ws-201213/sww-bioinformatik/
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Ubersicht liber Vorlesungsinhalt

| Sequenz lll Zellsimulationen/Netzwerke
EinfUhrung, Datenbanken Genexpression — Microarrays
Paarweises Sequenzalignment Funktionsannotation (Gene Ontology)
Multiples Sequenzalignments; Systembiologie: metabolische Pfade;
Phylogenie Protein-Interaktion,
Genvorhersage, Motivsuche Genregulationsnetzwerke

Enzymkinetik — einfache

Il Proteinstruktur Differentialgleichungen
Proteinstruktur; Sekundarstruktur Diffusionssysteme - Virtual Cell
Homologie-Modellierung Stochastische Effekte
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Historische Entwicklung der Bioinformatik
1960°er Jahre:  Entwicklung phylogenetischer Methoden

1960°er Jahre:  Methoden zum Vergleich von DNA- und Proteinsequenzen
1976: erste MD-Simulation eines Proteins
1981.  Smith-Waterman Algorithmus dynamische Programmierung

1992:  Sekundarstrukturvorhersage mit Neuronalen Netzwerken (PHD)
machine learning

1996: Vergleich von Proteinstrukturen mit DALI
2000:  Durchbruch bei Sequenz-Assemblierung aus Shotgun-Daten (E. Myers)

2012: ENCODE-Projekt
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Codonsonne

Start 3 Wikipedia

Zvelebil (2008)
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Eigenschaften der Aminosauren

Aminosauren unterscheiden sich in ihren physikochemischen Eigenschaften.

TINY

ALIPHATIC

HYDROPHOBIC

AROMATIC

CHARGED POSITIVE

Q: mussen Bioinformatiker die Eigenschaften von Aminosauren kennen?
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Einleitung: Aminosauren

Aminosauren sind die Bausteine von Proteinen:

Aminogruppe

Carboxylsaure

Aminosauren unterscheiden sich hinsichtlich ihrer
- Grolke

- elektrischen Ladung

- Polaritat

- Form und Steifigkeit

1. Vorlesung WS 2013/14 Software-Werkzeuge der Bioinformatik
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Einleitung: hydrophobe Aminosauren

Proteine sind aus 20 verschiedenen naturlichen
Aminosauren aufgebaut

5 sind hydrophob.
Sie sind vor allem
Im Proteininneren.

Glycine Alanine

Leucine Isoleucine

1. Vorlesung WS 2013/14 Software-Werkzeuge der Bioinformatik 16



Einleitung: aromatische Aminosauren

Es gibt drei voluminose aromatische Aminosauren. Tyrosin und Tryptophan
liegen bei Membranproteinen vor allem in der Interface-region.

Phenylalanin Tyrosin Tryptophan

1. Vorlesung WS 2013/14 Software-Werkzeuge der Bioinformatik 17



Einleitung: Aminosauren

Es gibt 2 Schwefel enthaltende Aminosauren und das ungewohnliche Prolin.
Cysteine konnen Disulfidbricken bilden.
Prolin ist ein “Helixbrecher”.

H
H H H H |
\N/ o \N/ o /C:H_N/H o
Hi H HH CH2\ )/—{
CH. H
CH2 OH CH2 OH z OH
S CH
| |
H S
CH,
Cystein Methionin Prolin
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Einleitung: Aminosauren

Es gibt zwei Aminosauren mit terminalen polaren Hydroxlgruppen:

CH2 OH CH2 OH
CH HC
[ 2 >
0 cH! O—H
H 3
Serin Threonin
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Einleitung: Aminosauren

Es gibt 3 positiv geladene Aminosauren. Sie liegen vor allem auf der
Proteinoberflachen und in aktiven Zentren.
Thermophile Organismen besitzen besonders viele lonenpaare auf den Protein-

oberflachen.

H H
\N/

H
O
CH, © CH, o4+ CH, O©H
H

:_2 :_2 2

CH CH p

[’ [’ &(
CH, CH, + N

E - H N\
CH N—H >/ H
l 2

NH;’ H

NH, NH;
Lysin Arginin Histidin
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Einleitung: Aminosauren

Es gibt 2 negativ geladene Aminosauren und ihre zwei neutralen Analoga.
Asp und Glu haben pK, Werte von 2.8. Das heisst, erst unterhalb von pH=2.8
werden ihre Carboxylgruppe protoniert.

N . N | "~ | "~ |
CHZ OH CHZ OH CHz OH Cl_,!Z OH
oo j\Hz O//:\NHZ in
Asparaginséureﬂ 0 Asparagin O NA,
Glutaminsaure Glutamin
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Buchstaben-Code der Aminosauren
 Ein- und Drei-Buchstaben-Codes der Aminosauren

G Glycin Gly
A Alanin Ala
L Leucin Leu
M Methionin Met
F Phenylalanin Phe
W Tryptophan Trp
K Lysin Lys
Q Glutamin GiIn
E Glutaminsaure Glu
S Serin Ser

Zusatzliche Codes
B Asn/Asp Z GIn/Glu

- O0OZ23IVIT<OT<K<T

Prolin Pro

Valin Val

Isoleucin lle

Cystein Cys

Tyrosin Tyr

Histidin His

Arginin Arg
Asparagin Asn
Asparaginsaure Asp

Threonin Thr

Irgendeine Aminosaure
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Datenbanktypen

primar sekundar
DNA-/ %% |Protein-/ (#3548 Protein-, |Protein-/ Aminosdure- | Protein-
Nukleotid-“%| Aminosaure- DNA- Sequenzen Strukturen
Sequenzen | Sequenzen Strukturen
GenBank NCBI Swiss | PDB PROSITE | Prints | Pfam

Protein Prot
Database | (Uniprot)

I TR Egsrrgh

- Sequenzinformationen - Analysen auf Basis der
- zugehorige Annotationen primaren Datenbanken

_ Kreuzreferenzen zu anderen - Klassifizierungen nach
Datenbanken Ahnlichkeit
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Sequenzdaten

» ~156 Mio. Nukleotidsequenzen

(Quelle: GenBank http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ Growth of e

International Nucleotide Sequence Database Collaboration

i)
=]

GenBank/index.html)

&8 3328
daseg

SUDJIIA W) BjE H50

8

- 64.781 Proteinstrukturen
(Quelle: RCSB-PDB http.//www.rcsb.org, 22.04.2010)

Eintrage sind teilweise redundant, d.h. es gibt mehrere Versionen
derselben Sequenz/Struktur
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NCBI DNA-Datenbank
National Center for Biotechnology Information
GenBank (htto.//www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/)
- oOffentliche Nukleotid-Sequenzdatenbank
- ~156 Mio. Sequenzeintrage, mehr als 254 Gigabasen
- fast jeder kann Sequenzen einreichen
- Mindestlange der eingereichten Sequenzen: 50 bp

- jeder Eintrag bekommt eine eindeutige Accession
Number

— wird alle 24h gegen EMBL-Bank (EMBL Nucleotid
Sequence Database, http.//www.ebi.ac.uk/) und DDBJ EMBL:
(DNA DataBank of Japan, http://www.ddbj.nig.ac.jp) e g
synchronisiert

— redundant
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NCBI Protein-Datenbank

<> NCBI
NCBI Protein Database (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)

- offentliche, primare Protein-Sequenzdatenbank
- Zusammenstellung aus den folgenden Protein-Sequenzdatenbanken:
- UniProtKB
- PIR (Protein Identification Resources)
- PDB (Protein Data Bank, Strukturen)
- Proteintranslationen der GenBank-Datenbank
- und weiteren
— redundant

— Vorteil: Links zu Original-Datenbanken
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UniProtKB/Swiss-Prot UniProt

the universal protein resource

(http.//www.expasy.org/sprot/)

- Universal Protein Resource Knowledge Base ) 5“";%"1

— oOffentliche, primare Proteinsequenz-Datenbank ﬁ
- “nur” 516.603 Eintrage (22.04.2010) |

— wichtigste Sammlung von Proteinsequenzen:

- Daten stammen aus der Datenbank TrEMBL (translated EMBL)

- manuell Uberpuft; manuelle Annotationen von Experten

- hicht redundant

- Querverweise zu Funktionsbeschreibung, Domanenstruktur,

posttranslationalen Modifikationen und ~60 anderen Datenb:

TrEMBL

TRANSLATED g}

EMBL ~;:::1=-.--

— UniProtKB/TrEMBL enthalt Eintrage, die noch nicht in
UniProtKB/Swiss-Prot aufgenommen wurden

1. Vorlesung WS 2013/14 Software-Werkzeuge der Bioinformatik
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Webinterface: Entrez

Entrez, The Life Sciences Search Engine

©) melibiase - Protein Results - Mozilla Firefox -

Datei Bearbeiten Ansicht Chronik Lesezeichen Extras Hilfe

<EI o

ﬁ ‘ 2 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez ?db=protein&cmd=search&term=melibiase

Datenbank
wahlen : 2o )

\_\-‘-' ;

SProtein

Stichwort,
hier Name

ewase, 0, s

clure FMC

Search | Protein j fu[lmehmase ] ear | Save Search
Limits T Previewlndex T History | Clipboard T Details W

nixplayl summary j Shuwl 20 jISurt by Relevance jISend to j

des Proteins

About Entrez

Entrez Pi
Help | FAQ

Items 1 - 20 of 866 Page ||1 of 44 Next

Entrez Tools
[T1: NP 822252 Reports
melibiase [Streptomyces avermitilis MA-4680]
2i|298276 18 redINP_822252.1][29827618]

BLink, Conserved Domains, Links

f
All: 866‘ Bacteria: 366 T RefSeq: 306 T Related Structures: 654 |‘

[721 CAA69852 Reports

alpha-galactosidase; melibiase [Thermoanaerobacter ethanolicus ATCC 33223]
£i[2920686]emb|C AA69852.1][2920686]

BLink, Conserved Domains, Links

[73: NP 189269 Reports

glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha-galactosidase family protein / melibiase family protein [Arabidopsis thaliana]
2i[30688284|ref]NP_189269.2|[30688284]

BLink, Conssrved Domains, Links

[T4: AAA34770 Reports
pre-alpha galactosidase (melibiase )
2i]171926]gb|AAA34TT0.1][171926]

BLink, Conserved Domains, Links
Clusters of
orthologous groups

Prolein reviews on the
web [T5: AAOT78237 Reports

alpha-galactosidase (melibiase) [Bacteroides thetaiotaomicron VP1-5482]
2il29340445]gb]AAOTSE237.1|[29340445]

BLink, Conssrved Domains, Links

for full length

[T6: AAOT7957 Reporls BLink, Conserved Domains, Links
alpha-galactosidase (melibiase) [Bacteroides thetaiotaomicron VPI-5482]
2i[29340163]gb|AAOTTIST.1|[29340163]

[T7: XP 001315888 Reports

BLink, Conssrved Domains, Links
Melibiase family protein [Trichomonas vaginalis G3]
£i]123456302Jre f]XP_001315888.1][123456302]

Fertig
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Detaillierte Suche bei Entrez

@ -

209000 00

o

Datei Bearbeiten Ansicht Chronik Lesezeicl he

f_} = http://www.ncbi.nim.nih.gov/sites/entrez ~| | (G- Gl SUChe naCh dem
Protein Melibiase in

@@ oee

acll

Extras Hilfe

o{}%ﬁe o Se000e :_\‘F‘,rote i
us SuORGN] p— o Egl Save mmmm g e n a u d I e Se m

[ Limits | Previey

Histor \ Clipboard | Details \

Organismus

Display| Summary

j S'huwl 20 jISmt by Relevance jISend to j

|AII: 1 ‘ Bacteria: 1 | RefSeq: 0 | Related Structures: 1 .

[T1: 034645

MyNCBI

eeeeeee

roups
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Alpha-galactosidase (Melibiase )

gi|39l2990\?OMMS\AGALJEACSU[SE‘12990]

BLink, Conssrved Domains, Links

weitere nutzliche Beschrankungen:

* [ACCN]: Accession Number

« [KYWD]: Stichwort zur Funktion etc.

« XY [SLEN]: Sequenzlange zwischen X und Y
 [TITL]: Wort mufd im Titel des Eintrags stehen

 [AUTH]: Name des Autors bei Suche nach einer
Publikation in PubMed (elektronische
Zeitschriftenbibliothek)

* logische Verknupfungen mit NOT, OR
— AND als automatische Voreinstellung
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Eintrag bei NCBI Protein Database

) NCBI Sequence Viewer v2.0 - Mozilla Firefox e

Datei Bearbeiten Ansicht Chronik Lesezeichen Extras Hilfe

@ M - @ ﬂ_,‘ "d http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer fcgi?db=protein&d=3912990

/gene="mel.
/locus_tag="BSU30300"

/region_name="Glyco hydro 4"

/note="Family 4 glycosyl hydrolase: pfamd2058"
CDD:65809"

/region_name="Idh_1_MN"
/note="lactate/malate dehydrogenase, TAD binding domain.
L-lactate dehydrogenases are metabolic enzymes which
catalyse the conversion of L-lactate to pyruvate, the last
step in anasrchic glycolysis; pfamd00S6"
Jdb_xref="CDD:79437"

gite 148
/gene="melA"

/locus_tag="BSU30300"
/site_type="binding"
/inference="non-experimental evidence, no additional

details recorded"
/note="Substrate (By similarity)."

Site 169
/gene="melA"

"BSU30300"

"metal-binding"

"non-experinental evidence, no additional
details recorded"
/note="Manganese (By similarity)."

Site 170
/gens="mel
/locus_tag
/mite_typ
/inference="non-experimental evidence, no additional
details recorded"
/note="Proton doncr (By similarity) .

Site 193
/gens="mel

"BSU30300"
"metal-binding"
"non-experimental evidence, no additional
details recorded"
/note="Manganese (By similarity).

ORIGIN

-

mkkitfigag stifaknvlg delltealng fefalydidp krlgesqlml enlrdrynps
61 vainsyddrk lalgnagyvi naigvggykp stvidfeipk ryglrgtiad tvgiggifrs
121 1rkipvlfdi akdmeemcpd awflnytnpm atltgamlry tnikbiglch svevetkdlf
181 kalgmehdgi eeriaginhm awllevikdg tdlypeikrr akekgktkhh dmvrfelmdk
241 fgyyvtesse hnaeyhpyfi krnypelise lgipldeypr revkgienwe kmrddisnnk
301 nl gariisamet nepftfggnv lntglitnlp ska tov adrkkitpef

361 agelpeqlas lortnintgl mbieaavtrk keavygaanl dphtsaslem keiismeddl
421 faahgdwlpe vk
I

Fertig
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Fasta-Format

“) NCBI Sequence Viewer v2.0 - Mozilla Firefox =

Datei Bearbeiten Ansicht Chronik Lesezeichen Extras Hilfe

;_E: 2 http://www.ncbi.nm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db= protein&qty=18&c_start=1&list_uids=391299 |~ [»| [[Cl-

-
<3 NCBI

PubMed

\'\'L': Y
*® SProtein

Struciure

Search | Protein

Go Clear

Limits Preview/Index History Clipboard Details
Display | FASTA | show|5  ~l|sendto =
<
Range: from begin to end Refresh

My NCBI|

Sign In] [Regis

[71: 034645, Repors Alpha-galactosida..[gi:3912990]

>gi| 3912990 | sp| 034645 | AGAL_BACSU Alpha-galactosidase (Melibiase)

IR IR IGAGSTT FARNYLEDCLLTEALNEFEFA LYDI DPFRLQESQLULENLEDRYIIPS VAT IS YDDRE
LALQMAGY VITIA T EPSTVIDFELI PERYGLEQTTADTVGIGGTIFRE LETT PV LFDIAKDMEENCED
AWFLIYTHPHATLIGEMLEY THI FTTGLCHS VQU CTFDLFEALGHEHDET EER TAGT HHHAWLLEVEEDG
TDLYPEIFRRAFEEQET FELMDEFGYYVT EYHPYFIFRIYPELISELQT PLDEY PR
RCVEQTENFEFMRODI VHNFHLTHER S ¥ EYGSRI T EANETHERFTFOET LTGLITHLES EATVEVTCY
ADREFITPCFAGELPEQLAALMRTHINTOLMT T EAAVTREE EAVYQAAMLDPHTSAELEHMEDT TEMCDDL
FARHGDWLPEYE

Disclaimer | Write o the Help Desk
NCBI | NLM | NIH

>DNA-Sequenz-Bezeichnung
ACGT
>Protein-Sequenz-Bezeichnung
ACDEFGHIKLMNPQRSTVWY
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BLink, Conserved Domains, Links

Umstellung der
Anzeige,
Beschriankung auf
bestimmten

Abschnitt der
Sequenz, ...
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PRINTS
UMBER
PRINTS University of Manchester

Bioinformatics Education and Research

(http://bioinf.man.ac.uk/dbbrowser/PRINTS/)
— sekundare Protein-Datenbank
— 2.000 Eintrage und 11.849 Motive (14.1.2010)
- Fingerabdruck (fingerprint): Gruppe von konservierten Motiven

- mehrere funktionelle Bereiche (Faltung, Ligandenbindung,
Komplexbildung, ...) -> mehrere Sequenzmotive fur ein Protein

— Motive aus kurzen lokalen Alignments
-Abstande zwischen Motiven und Reihenfolge spielen keine Rolle
-spezifisch fur individuelle Proteine

-keine Zusammenfassung zu gemeinsamem Motiv
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Finger-PRINTS

=> Query Results - Mozilla Firefox

Datei Bearbeiten

Final Motifs

Ansicht Chronik Lesezeichen Extras Hilfe

ﬁ ‘\_1 http:,r',r'www‘blomfmanchester.ac.uk/cgl-b\n/dbbrowser,lsprmt/searchprmtss‘cg\?dlsp\ay_opts:Pl"l [

motif 1 widrh=16
Blement

KTTFIGAGETTFVENT
KTTFIGAGETTFAKIY
TEGEESYTRPELL
TEGEESYTRPELY
STLIZGGGETFTEGTT
KIAY IGEESQEWARSL

Motif 2 widrh=17
Blement

ALOUAGYVIHATQUEGY

Motif 3 width=14
Blement
LDEQIPLEYGVVGQ

g
TDFEV CKRHGLEQT
LDERIPLESHGY LGQ
KDERTPLEYGV TGO
TDFETPERYGLRQT
VDVHLPERCGTVQS

Motif 4 width=21
Element

DTVGPGGTTRGLRAVPTFART
ETCGPGGELAVGHRS 1GGY 1GL
ETCGPGGELAVGHRS 1GGY LEL
ETCGPGGELAVGHRS IGGY LET
DTLGPGGLHRA LRT TPHLWQ T
ETHGPGGLEKGLETIPY ILET
DTVGIGGIFRSLETIPYLEDT
ETHGAGGLEKGLETIPY IFDT

Motif 5 width=18
Element

CHLITY SHPAATY
PUAWHLHVEHPAATY

PDATHLHVVHEHAHITSE
PDAWF LHVTHPMATLTGA

st
97
95
95
97
98
98
94
97

st
113
109
109
111
113
112
110
112

st
140
138
142
139
138
141
141

[ Suchen: |tetL 1 Abwarts  {r Aufwédrts [ Hervorheben

»

Int  Ept

Int  Ept

Int  Ept

LI A

Int  Ept

amaomooown

H
B
3

2
E3

R

+

) GroB-/Kleinschreibung (Z) Das Seitenende wurde erreicht, Suche vom Seitenanfang fortge

Fertig
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Pfam — Protein-Familien-Datenbank

T

P ‘ am < Sanger
= Institute

(http.//pfam.sanger.ac.uk/)
— sekundare Protein-Datenbank
— 74% aller Proteinsequenzen haben mindestens einen Pfam-Eintrag
— Profile = funktionell interessante Domanen

— Profil; Auftrittswahrscheinlichkeiten bestimmter Aminosauren an
bestimmten Positionen in Form einer Matrix

- Pfam-A: genau untersuchte Profile aus multiplen Alignments, teilweise
manuelle Alignments, >8000 Familien

- Pfam-B: automatisch generierte Profile: mehr Sequenzen, aber
weniger prazise
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Ausblick
Ubungen heute Nachmittag

Bioinformatik-Software muss man hands-on kennenlernen.

Im Tutorial zeigen wir Ihnen den Umgang mit weit verbreiteter Bioinformatik-
Software.

Das Tutorial ist genauso wichtig wie die Vorlesung!

In wenigen Wochen sollen Sie mit diesen Tools in einer kleinen Gruppe
ein Mini-Forschungsprojekt bearbeiten. Also passen Sie bitte gut auf ... ©
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