
Diplom- oder Projektarbeit:
Vorhersage von miRNA-Targets

Neben der transkriptionellen Regulation durch Transkriptionsfaktoren, exis-
tierenen weitere Regulationsmöglichkeiten auf dem Weg zum fertigen Gen-
produkt. Einer der wichtigsten Regulationsmechanismen ist die Degradations-
und Translationskontrolle durch mircoRNAs (miRNAs). Diese kurzen Tran-
skripte (ca. 22 nt) binden an komplementäre Abschnitte von mRNAs. Je
nachdem, wo diese Bindung stattfindet, wird entweder die Degradation der
mRNA gefördert oder im Fall der Bindung im 3’-UTR die Translation grund-
sätzlich verhindert. [1] Neben dem sogenannten seed-Bereich (6-8 nt) der
miRNA, in dem starke Komplementarität notwendig ist, gibt es weitere Be-
reiche, die zur Bindung zwischen miRNA und mRNA beitragen. [2]

Ziel der Arbeit ist es, verschiedene statistische Modelle auf miRNAs und
ihre Targets anzuwenden und die Güte der Target-Vorhersage zu bewerten.
Neben einfachen Modellen wie Gewichtsmatrizen [3] sollen auch komplexere
Modelle entworfen werden, die stärker auf die strukturellen Eigenschaften der
miRNAs eingehen. Die Parameter dieser Modelle sollen sowohl mit genera-
tiven (Maximum Likelihood, Maximum a posteriori) als auch mit diskrimi-
nativen (Maximum conditional Likelihood, Maximum supervised Posterior)
Lernmethoden erfolgen.
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