
Diplom- oder Projektarbeit:
Nutzung struktureller Information zur Vorhersage von
Transkriptionsfaktor-Bindestellen

Kurze Signalsequenzen sind an der Steuerung vieler genomischer Prozesse
beteiligt. Auf der Ebene der Transkriptionsregulation sind dies Transkripti-
onsfaktorbindestellen, an die Transkriptionsfaktoren binden und so die Tran-
skription erleichtern oder hemmen. Die Vorhersage von Bindestellen bekann-
ter Transkriptionsfaktoren wird häufig mithilfe statistischer Modelle bewerk-
stelligt. Eines der bekanntesten Modelle ist dabei die Gewichtsmatrix [4, 3]
(PWM - position weight matrix), die von statistischer Unabhängigkeit zwi-
schen den Positionen der Bindestelle auf der DNA ausgeht. Für viele Familien
von Transkriptionsfaktoren, z.B. Zink-Finger, ist die dreidimensionale Struk-
tur der Faktoren bekannt. Teilweise lässt sich aus dieser Struktur ableiten,
an welchen Stellen es zu Interaktionen zwischen dem Faktor und der DNA
kommen kann [1, 2].

Ziel der Arbeit ist es, die Struktur und Interaktionsmöglichkeiten für ver-
schiedene Familien von Transkriptionsfaktoren zu recherchieren. Diese Struk-
turinformationen sollen dann für den Entwurf eines statistischen Modelles
herangezogen werden, dass spezifisch auf die Eigenschaften der Faktoren die-
ser Familie zugeschnitten ist. Das Modell soll dabei so implementiert wer-
den, dass es sowohl generativ als auch diskriminativ im bestehenden Java-
Framework (www.jstacs.de) genutzt werden kann. Mithilfe von Jstacs soll
das entworfene Modell dann mit bestehenden Modellen zur Vorhersage von
Transkriptionsfaktor-Bindestellen verglichen werden.
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