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BLOCKS Datenbank

Multiple Alignments stark konservierter Regionen in Proteinfamilien

Keine Lucken

Klassifizierung von Proteinen
Blocks Substitution Matrix (BLOSUM)
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Erwartete Haufigkeit von Substitutionen

_ {2p,-pj, i#J
€ij =

p?,  i=j




Relative Haufigkeiten von Aminosauren
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Erwartete Haufigkeit von Substitutionen (cont.)
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Beobachtete Haufigkeit von Substitutionen
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Daten

Block 1:

AATA
AALA
AATL
LALA
AATW

Block 2:

IWIA
IWLA
LWAA
LWIA
AWLA



Berechnung der Matrix

1. Relative Haufigkeit der Aminosduren p; berechnen

2. Erwartete relative Haufigkeit der Aminos3uren-Substitutionen
berechnen: e;; = p? bzw. e; = 2p;p;

3. Aminos3uren-Substitutionen zihlen

4. Aminosauren-Substitutionen normalisieren: g;;

5. Log-Odds Matrix-Elemente berechnen: L(2 X lo&ﬂﬂ
&j
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Frage 1

Wie kommt ein ejj = 0 bzw. g;; = 0 Wert zustande?

Welches Problem tritt dann bei der Berechnung der Matrix auf?

Wie kann man dieses Problem vermeiden?
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Frage 2

Nennen Sie Anforderungen an einen fiir die Erstellung einer
Substitutionsmatrix nach vorgestelltem Verfahren verwendeten Datensatz.

Wie viele Proteine sollten verwendet werden?
Wie homolog sollten sie sein?
Sollten lokale oder globale Alignments verwendet werden?

Wie sollten die Alignments aussehen?
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Frage 3

Wie wiirden Substitutions-Matrizen aussehen, welche fiir Alignments
unterschiedlich verwandter Proteinpaare verwendet werden konnen?

Nennen Sie einen Ansatz diese verschiedenen Matrizen zu berechnen.
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