
Projektarbeit:
Bewertung von de-novo Motifsuche-Algorithmen

Viele Abläufe auf genomischer Ebene werden durch kurze Signalsequenzen
gesteuert. Dies können beispielsweise Bindestellen von Transkriptionsfakto-
ren sein. Transkriptionsfaktoren sind Proteine, die an die DNA binden und
mit dieser Bindung regulatorische Prozesse in Gang setzen. So kann bei-
spielsweise die Bindung des Transkriptions-Initiationskomplexes erleichtert
oder aus sterischen Gründen verhindert werden. Häufig weiß man allerdings
nur, dass eine bestimmte Menge von Genen koexprimiert und somit potentiell
koreguliert ist, aber nicht, welcher Transkriptionsfaktor für dieses Verhalten
verantwortlich ist. Ziel der do-novo Motifsuche ist es nun, aus einer Menge
von Sequenzen, in denen ein gemeinsames Bindemotif vermutet wird, eben je-
nes zu bestimmen. Bekannte Verfahren sind der EM-Algorithmus [1], Gibbs-
Sampling [5] oder k-mer basierte Algorithmen wie Weeder [3]. In letzter Zeit
wurden mit FIRE [2] und DEME [4] außerdem diskriminative Ansätze pu-
bliziert, die in erster Linie auf differentielle Analysen zugeschnitten sind.

Ziel der Arbeit ist es, eine Menge von Benchmark-Datensätzen unter-
schiedlicher Schwierigkeit zu entwerfen. Darunter sollen auch Datensätze sein,
die speziell für die Bewertung diskriminativer Algorithmen geeignet sind. Die
erstellten Datensätze sollen dann genutzt werden, um einige der häufig ge-
nutzten Algorithmen zu bewerten und zu vergleichen.
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