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PfedChOZi tYden Prednaska 7

Analyza proteinovych sekvenci
» identifikace domén
» predikce sekundarni struktury
» modelovani a predikce 3-D struktury
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Interakce DNA-protein
Interakce protein-protein
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Fylogenetické analyzy
Pristé
Prace s expresnimi daty
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Triplexova DNA
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Interakce DNA-protein



Tetraplexova DNA
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Interakce DNA-protein

Interakce protein-protein

Fylogenetické analyzy
Pri

Préce s expresnimi daty




Duplicitni sekvenéni vzory a jejich vztah k
strukture DNA

Repeat (angl.):
inverted (palindrom) kfizova DNA, vazebni misto
dimert

tandem posun v DNA (slipped DNA), periodické
substruktury, telomery

dispersed mobilni DNA, libovolni funkéni motivy
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Interakce DNA-protein
Interake rotein
Fylogenetické analyzy
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Tandemové opakovani sekvence v genomu
C.elegans

Interakce protein-protein
Fylogenetické analyzy
Pristé

Préce s expresnimi daty

CHATTTGCETHA
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Sequence landscape

Interakce DNA-protein

Interakce protein-protein

Fylogenetické analyzy

Préce s expresnimi daty
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Interakce DNA-protein
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Xlandscape - rozdil

Interakce DNA-protein
Interakce protein-protein
Fylogenetické analyzy

Pristé
Préce s expresnimi daty
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Odcitame hodnoty zjistény ve dvou databazich. Pokud je
rozdil dostateéné velky, zvyrazni se dana hodnota barevné.
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Xlandscape - neoCekavana frekvence

Interakce DNA-protein
Interak protein
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positionl??9 ength: 1 frequencl, 039

Napf. oCekavame, ze
fo(ACGTA) = f(ACGT) x f(A)



TRANSFAC/TESS/JASPAR N et

Interakce DNA-protein
Interakce protein-protein
Fylogenetické analyzy

Prace s expresnimi da

http://jaspar.genereg.net/

» Jaké sekvence rozpoznava transkripéni faktor Egr-1 ?
» Jaky faktor se vaze na sekvenci GATATACGG



DIP

Protein A

Swissprot
PIR
Genbank
Organism
Description
Function
Enzyme Code
Superfamily
Cellular Localization

Protein B

Swissprot

Genbank
Organism
Description
Function
Enzyme Code
Superfamily

Interaction

Experiment #1

Protein A
Protein B

Domain involved
and
Range of amino acid
Dissociation constant

PMID/UID code
Technique
Author
Title
Journal
Year

Experiment #n

Cellular Localization

http://dip.doe-mbi.ucla.edu/

PMID/UID code
Technique
Author
Title
Journal
Year
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Interakce DNA-protein
Interakce protein-protein

Fylogenetické analyzy

4ce s expresnimi daty



DIP

Cell Cycle Control

Transcription

cde2S  cylinBI

d

http://dip.doe-mbi.ucla.edu/
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Interakce DNA-protein
Interakce protein-protein

Fylogenetické analyzy

s expresnimi daty
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Zakladem fylogenetické analyzy je znalost
parovych vzdalenosti
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Vzdalenostni matice
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Metody konstrukce stromu

UPGMA
Neighbor-joining
Maximum parsimony
Maximum likelihood
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http://upload.wikimedia.org/wikipedia/en/3/36/ITOL Tree of life.jpg
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Interakce DNA-protein

Préce s expresnimi dat
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UPGMA Distance Tree of Primates using Jukes-Cantar model
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Fylogeneticky strom pribuznosti DNA

primatu
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Genographic Project -
https://genographic.nationalgeographic.com/ «c.....

Fylogenetické

Préce s expresnimi daty

? >
& g/ ;ﬁ Map of the Crusader Y
& worth v Chromosomes in Lebanon
2 c

Zkoumanim DNA na chromozomu Y byla zjisténa
piibuznost kfestant v Libanonu s Evropany.
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Prace s expresnimi daty
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Interakce DNA-protein

Interakce pi
Fylog

Préce s expresnimi daty
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For Further Reading

For Further Reading



