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A mai elbadas

> A szekvencia illesztes elmeleti alapja

> Az AAindex adatbazis, aminosavak
hasonlosaga

> Pontozomatrixok

> Az illesztoteltilet

> Needlemann-Wunsch algoritmus
> Smith—-Waterman algoritmus

> Resbunteteési semak
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Az evolucio molekularis modellje

> Sorozatos masolasi

ANCIENTVARIANT
ANCIENTVARYANT

hibak sejtosztodaskor . .iextvarvan

> Pontmutaciok ANCIENTVA
> Beszuras ANCIENT-A

14 NCIENT-A
- forles CIENT-A

> Minden koztes allapot CIENT
életképes Sttt

CIENT
> A vegso allapotban a CIENT
hibak felhalmozva CENT

jelennek meg
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AN
AN
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AN
A
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z E“v ’
A probléma bionformatikai szempontbéfzs?‘
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> Csak az evolucios folyamat vegeredmenyet
latjuk — a koztes lepeseket nem:

> Ket vagy tobb, kozos 0stOl szarmazo modern
szekvencia

» A kihalt valtozatok nem erhetok el

> Mi annak a valoszintisége, hogy ket adott
szekvencia kozos Ostol szarmazik?
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Ket professzor jatszik ’k—g}

> Mondok egy szekvencia reszletet, talald ki
melyikrol van szo.

> Inkabb kezdd el mondani a reszletet
betiinkeént €s megallitalak, ha kitalaltam.

» Az nyer, aki rovidebb reszlet alapjan
kitalalja.
> Csak igazi szekvenciat ér mondani!

Mi legyen a jatek strategiaja?

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 5



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

g \-é'- &
Megfontolasok DNS (RNS) eseten: Vg—;}

> 4 betis ABC (2011, bin: 11111011011)

> Egy n hosszu fragmensbol 4" valtozat
lehetséges

> DNS: A pontmutacio nem valtoztatja meg
lenyegesen a szerkezetet, stabilitast —- minden
helyettesites ugyan olyan jo

> Ez RNS-re nem all!
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Feherje eseten @

> 20 bettis ABC (2011,
hex: 7DB)

> 20" szamu valtozat

> A térszerkezet Vo
kitiintetetten fontos

> Az aminodsavak eltérd & e /‘-*
mértékben képesek 4

helyettesiteni egymast

> Egyetlen rossz csere
tonkreteszi az egesz
feherjet
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Aminosavak tulaidonsaga

Twenty-One Amino Acids

A Amino Acids with Electricolly Charged Side Chains
Positive Negative
A S——

- -~
Aspartic Acid Glutamic Acid
Gl
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Arginine

B, Amino Acids with Polar Uncharged Side Chaing €. Special Cases
Cysteine  Selenocysteine  Glycine Praline
Ci o ) [Fro
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Do Amine Adids with Hydrophehic Side Chain
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Hydrophobic
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A hidrofobicitas

> A feherje terszerkezet kialakulasanak
hajtoereje, stabilitasanak kulcsa

> Komplex jelenseg: rengeteg mikroszkopikus
er0 makroszkopikus eredoje

> Lehet merni: megoszlasi hanyados, reverz
fazisa kromatografia

> Viszont csak mesterseges kortilmenyek
kozott
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Az AAindex adatbazis

/{4

> Az aminosavak tulajdonagai egybegytjtve:

http://www.genome.jp/aaindex/

L
AAindex
Amino acid indices, substitution matrices and pair-wise contact

potentials

! AAindex 1s a database of numerical indices representing various physicochemical and biochemical

i properties of amino acids and pairs of amino acids. AAindex consists of three sections now:
AAMindex] for the amino acid index of 20 numerical values, AAindex? for the amino acid mutation

matrix and AAindex3 for the statistical protein contact potentials. All data are derived from

! published literature.

10
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Li=zt of 544 Amino Acid Indices in ARindex wver.9.1

The colunns correspond to the Adindex accession nunkber and the description of
each index.

ANDHS920101 alpha-CH chemical shifts (Andersen et al., 13992)

ARGPEZ010]1 Hydrophokicity index (Argos et al., 13982)

ARGEPEZ0102 Signal seguence helical potential (Argos et al., 13982)

ARGPE20103 Membrane-buried preference parameters (Argos =t al., 18982)

BEGF75010]1 Conformatiomal parameter of inner helix (Beghin-Dirkx, 1875}

BEGFT50102 Conformational parameter of beta-structure (Beghin-Dirkx, 1975)

BEGFT50103 Conformational parameter of bketa-turn (Beghin-Dirkx, 1975)

BHARSE0101 Average flexibility indices (Bhaskaran-Ponnuswamy, 1988

BIGC6T0101 EResidue wvolume (Bigelow, 19&7)

BICVEE0101l Information wvalue for accessikbility:; average fraction 35% (Biou et al.,
BICVEED102 Imformation value for accessibility; average fractiom 23% (Biou et al.,
BROCE20101 Retention coefficiemt im TFA (Browne =t al., 18982)

BRCOCE220102 Retention coefficient in HFBL (Browne et al., 1982)

BULHT740101 Transfer free energy to surface (Bull-Ereese, 1974)

BULHT740102 Apparent partial specific volume (Bull-Breese, 1974)

BUNATS0101 alpha-HH chemical shifts (Bundi-Wuthrich, 1979)

BUNATS0102 alpha-CH chemical shifts (Bundi-Wuthrich, 1979)

BUNATS0103 Spin-spin coupling constants 3JHalpha-HH (Bundi-Wuthrich, 1979)

BEURAT4010]1 Hormalized frequency of alpha-helix (Burgess et al., 1874}

BURAT40102 Normalized frequency of extended structure (Burgess et al., 1974)
CHAME10101 Steric parameter (Charton, 1981)

CE 820101 Polarizability parameter (Charton-Charton, 13982)

CHZMEZ20102 Free energy of solution in water, kcal/mole (Charton-Charton, 1982)
CHAME30101 The Chou-Fasman parameter of the coil conformation (Charton-Charton, 1583)
CHAMEZ30102 A parameter defined from the residuals cocbtained from the best correlation of
CHAME30103 The number of atoms in the side chain labelled 141 (Charton-Charton, 1883}
CHAME30104 The number of atoms in the side chain labelled 241 (Charton-Charton, 1883)
CHAME30105 The numker of atoms in the side chain labelled 341 (Charton-Charton, 1983)
CHAME301068 The numker of bonds in the longest chain (Charton-Charton, 1983)
CHAME30107 A parameter of charge transfer capability (Charton-Charton, 1983)
CHAME30108 A parameter of charge transfer donor capability (Charton-Charton, 13983)
CHOCT7S50101 Average wvolume of buried residue (Chothia, 13975)
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] A
t 1769 °

GenomeNet

Database: AAindex
Entry: CHAR
LinkDB: C
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] A
t 1769 °

GenomeNet
Database: AAindex

Entry: BIGC670101
LinkDB: E

phobicity of proteins and the &
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List of 94 Aming Acid Matrices in Abindex wver.9.1

The columns correspond to the Abindex accession number and the description of
each matrix.

ALT5910101 The PAM-120 matrix (Altschul, 1991)

BENS5940101 Log-odds scoring matrix collected in ©.4-5.7 PAM (Benner et al., 1934)
BEEN5940102 Log-odds scoring matrix collected in 22-29% PAM (Benner et al., 1954)
BEN5940103 Log-odds scoring matrix collected in 74-100 PAM (Benner et al., 1994)
BEN5940104 Genetic code matrix (Benner et al., 1994)

CSEM940101 Residue replace ability matrix (Cserzo et al., 1994)

DAYMTED301 Log odds matrix for 250 PAM= (Dayhoff et al., 197E8)

FENDESD101l Structure-Genetic matrix (Feng et al., 13985)

FITH&60101 Mutation wvalues for the interconversion of amino acid pairs (Fitch, 1966&)
GECD900101 Hydrophobicity scoring matrix (George et al., 1590)

GONG920101 The mutation matrix for initially aligning (Gonnet et al., 1992)

GRART740104 Chemical distance [(Grantham, 1974)

HENS5920101 BLOSUM4LS substitution matrix (Henikoff-Henikoff, 1992)

HENS5920102 BLOSUM&Z2 substitution matrix (Henikoff-Henikoff, 1992)

HENS920103 BLOSUMED substitution matrix (Henikoff-Henikoff, 1992)

JOHMS930101 Structure-based amino acid scoring table (Johnson-Overington, 1993)
JOND920103 The 250 PAM PETY9]1 matrix (Jones et al., 1992)

JOHD940101 The 250 PAM tCransmembrane protein exchange matrix (Jones et al., 1934)
KOLAS920101 Conformational similarity welight matrix (Kolaskar-Kulkarni-Eale, 1932)
LEVJE&010]1 The secondary structure similaricty matrix (Levin et al., 198&)

LUTRS10101 Structure-kbased comparison tabkle for outside other class (Luthy et al., 1851)
LOTR910102 Structure-based comparison table for inside other class (Luthy et al., 1981)
LUTR910103 Structure-based comparison table for outside alpha class (Luthy et al., 1991)
LUTR910104 Structure-based comparison table for inside alpha class (Luthy et al., 1991)
LUTES910105 Structure-based comparison table for outside beta class (Luthy et al., 159351)
LUTES910106 Structure-based comparison table for inside beta class (Luthy et al., 19391)
LUTR910107 Structure-based comparison table for other class (Luthy et al., 1991)
LUTR910108 Structure-based comparison table for alpha helix class (Luthy et al., 19391)
LOUTRS10109 Structure-kbased comparison takle for beta strand class (Luthy et al., 1851)
MCLATI10101 The similarity of pairs of amino acids (McLachlan, 1971)

MCLATZ0101 Chemical similarity scores (McLachlan, 1972)

MIY5930101 Base-subkstitution-protein-stability matrix (Mivazawa-Jernigan, 1993)
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\
1769 *

GenomeNet

Database: Adindex

Entry: GRART40104
LinkDB: GEZR740104

GRART40104
Chemical distance {Grantham, 1974)
LIT:2004143 PMID:4843792
Grantham, E.
Aminc acid difference formula to help explain protein ewocluticn
Science 185, 862-864 (1974)
rows = ABNDCQEGHILEMFPSTWYV, ccls = ARNDCQEGHILEMFPSTWYW
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DBEGET integrated database retrieval system
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A PAM matrix sorozat BN

> PAM: Percentage Accepted Mutations

> Dayhotf (1978), 1572 megtigyelt pontnutacio
/71 kozeli rokonsagban allo fehérjecsaladon

> PAMI1: 1%-0s mutacios hatas éri a
szekvenciat

> PAM2: egymas utan ketszer 1-1%-0s
mutacios hatas — matrix szorzas

> Stb.. Egeszen PAM250-ig
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\
1769 *

GenomeNet

Database: AAindex
Entry: DAYM780301
LinkDB: DAYM7a0301

DAYM7E0301
Log odds matrix for 250 PAMs (Dayhoff et al., 1978)

Dayheff, M.0., Schwartz, R.M. and Orcutt, B.C.

4 model of evoluticnary change in proteins

In "Atlas of Protein Sequence and Structure™, Veol.5, Suppl.3 (Dayhoff,
M.0., ed.), Naticnal Bicmedical Research Foundatien, Washingten, D.C.,
p.352 (1973)
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DBGET integrated database refrieval system
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A BLOSUM matrix sorozat -l

> BLOcks of Amino Acid SUbstitution Matrix

> Block: rokon feherjek toldas nelkiil illeszett
szakaszai

> TOobb mint 2000 block-bol szamoltak

> Tobb mint 500 feherjecsaladbol indultak ki

> A sorozatban minden feherjet bevettek,
amelyek rokonsagi foka meghaladt egy
bizonyos merteket
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Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

\
1769 *

GenomeNet

Database: Adindex

Entry: HEN5920101
LinkDB: HEN5920101

HENS920101

ELOSUM4S substituticn matrix (Henikeffi-Henikeoff, 1992)
LIT:1902106 PMID

Henikeff, 5. and Henikeff, J.G.
Mminc acid substituticon matrices from protein blocks
Proc. Natl. Acad. Sci. USA 89, 10915-1091% (1%92)

matrix in 1/3 Bit Units

i rows = ARNDCQEGHILEMFPSIWYV, cols = ARNDCQEGHILEMFESTWYV
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Az illesztofeliilet

> A két szekvencia minden részletét 6sszevtjiik a

pontozomatrix alapjan
> Az illesztofeliilet egy matrix — ,,domborzat1

terkep”

20
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]dak: LIS
Pe a. [ ) ‘? .\é\

PAMI10: Blosum30:

A [N [C |I |E [N |T A [N |C |I |E [N |T
R [-10]9 |-ufs [-15]9 [-10|[[R [-1 |2 [2 [3 |-1 |2 [=3
E |5 [5 (20108 |8 [5 |9 [|[E [0 [-1(|1 |3 [6 |1 |2
c |10 |17 [Q107|9 |20 |17 |11 ||C |3 |1 [17 |2 |1 |1 [-2
E |5 |5 |28 |8 |5 |9 |[|[E |0 |-1 |1 [3 |6 [-1 [-=2
N |7 |9 [-17]8 |5 |9 |5 [|N [0 |8 [1 |o [1 |8 [1
T [3 |5 [-11]|5 |9 [-5 |8 T [1 |1 |2 [0 |2 |1 |5
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A DotPlot

> Az illesztofeliilet
elemeit pontok jelolik

> Ha a pontszam

nagyobb, mint egy
megadott ertek — a
pont fekete

> A hasonlo szakaszokat
a diagonalissal
parhuzamos pontsorok
jelzik
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Needlemann-Wunsch algoritmus

> A felilet minden > Diagonalis irany: az
pontja uj illesztes illesztes folytatasa
kiindulopontja » A szélekkel

> A szeleket nem parhuzamos irany:
szamitva minden betoldas valamelyik
pontbol 3 lehetseges szekvenciaba
iranyba lehet lépni > Melyik utvonal adja a

> Minden pontba 3 legnagyobb
iranybol lehet odaéerni pontszamot Osszesitve

(kivéve a széleken)
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Az algoritmus 3 elemi lepese

Suj) — 8&aP = Sy

S(ili)

Saiy + Ms1ie1y = Sc

Siijy — 8aP =Sy

24
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A legmagasabb pontszam nyer

S(i,j—l) — gap =Sy

Sy T Mgy = Sc

Si1j) — 8aP = Sy

\ 4
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— |z d|ln|m| =

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3

26



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

> 1 YiVer:0-0<£0 |3 1 5 3

Cont 0-1 —-1
(Hor:0-040 [IT17 (o |1 |1 |2
0 |-1 |1 |3 |6 [-1 |-2
0 |8 |-1 |0 |-1 [8 |1
1 (1 |2 |0 |2 |1 |5

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 27



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

5 V->2V_Ver:0—0==0

| 4 -2 -3
0 i Cont: 0-2=-2 6 1 9

[\

Hor: 0-0£0 )

1 -1 -2

-1

-3

8

_ ] O O

1

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3




Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

'rw

\
S YA Yl Y| Ver: 00 0
0 1 lCon’[ 0 _2 =-2
3 | |Hor:0-020 I

-3 |6

0 8 -1 |0 -1

2 |0

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3

29



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

Hor: 0-0=0

-> I AN v_? Vi b W |
NV 00z
- O Ver: 0 -0 '-O ) 6 _1 _2
_3| Cont: 0+0=0 _h 1 iy )

i 1

0

8

-1

1

1

-2

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3

30



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

S VS Y Ver: 0-0£0

3 -1 Cont: 0-1=-1 l 1 )

0 |Hor:0-0F0 Ji3 6 1 )

0 8 -1 |0 -1 |8 1
1 1 2 |0 2 |1 5

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 31



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-> VRPN AN AN V-T LA AN
i i
SE Y YR IVer: 0-0 =0

\

17

Cont: ()I +1 =1I F

=

Hor:0-0=0 §

-1

-1

0

-1

8

-2

0

-2

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3

32



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

I I I I I I
-> v—) t) v—) v—) t) t) .
I I N
=
-;& V—) i - - -
I I,
-> V_> -2 - -
I I I\
_;ii V_> M v - -
X TN I N
2\ WV—k
_>-i ¥ ¥ |
X I I I 1\
= W W W V—

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 33



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R i i
AY
-;“ v VR -3 1 -3 -3
E ; |
C -> o Y4 -» -3 -3
I I I\
_;a Yy Y i -3 -3
E i i i
3 VARY
N -> -)'
% W W v %
T

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 34



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -3 o 4 -3 o -3 o
I I \
<y =
E V—) v -3 -3 o
i i \
C V_> o -3 o
v v Wi
E -3 -3 o
N I 14
e
N V¥ V¥ VR —
I I I N
¥ ¥ ¥ vt

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 35



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -3 o 4 -3 o -3 o
I I \
<y =
E V—) v -3 -3 o
i i \
C V_> o -3 o
v v Wi
E -3 -3 o
N I 14
e
N V¥ V¥ VR —
I I I N
¥ ¥ ¥ VR

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 36



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -3 o 4 -3 o -3 o
I I \
<y =
E V—) v -3 -3 o
i i \
C V_> o -3 o
v v Wi
E -3 -3 o
N I 14
e
N V¥ V¥ VR —
i i i i
¥ ¥ ¥ v

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 37



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 - - -2 - -
I I N
\ am =
'V_> = - - -

+

> -3 -3 o
v v v
-3 -3 o
i i i
v—x V2 VARY
i i i
¥ ¥ ¥ ,

— |z d|ln|m| =

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 38



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 -3 - -3
. v %
-3 - -3
S
-3 -3 - -3
- v v
E -3 - -3
v—Y W V—TS'I X
N I 1|
W W ,
T
[

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 39



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 - - -2 - -
I I N
\ am =
'V_> = - - -

+

> - -3 -3
v v v
-3 -3 -3
TR i i
(2 ¥ \a
I I 1|
W W W ,

— |z d|ln|m| =

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 40



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 -> -3 -3
a . S
-3 -3 -3
. v
-3 -> -3 -3
C I N
'V_) A &
E i i
\
WV—k 2 2
N .
v l
T
[

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 41



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 -> -3 -3
a . S
-3 -3 -3
. v
-3 -> -3 -3
C I N
'V_) VX
E i i
\
WV—k 2 2 -
N .
v l
T
[

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 42



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 -> -> -3
. v S
-3 -> -3
- Vv
-3 -> -> -3
¢ v v
-3 i
E 1 1
\
e V———
N .
v l
T
[

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 43



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -3 -» -» -3
E *—) ¥ -» -3
C é"'
E g

‘1, Y4 _
I\
T l

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 44



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -3 -» -» -3
E *—) ¥ -» -3
C é"'
E g

‘1, Y4 _
I\
T l

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 45



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -3 -» -» -3
E *—) ¥ -» -3
C é"'
E g

‘1, Y4 _
I\
T l

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 46



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -> - > - -> -3 -
1 1
\ 4 v 3
-> - -3 -
- v v
->
- v v
->
E -
V— -
N .
v l
T

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 47



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R -> - > - -> -3 -
1 1
\ 4 v 3
-> - -3 -
- v v
->
- v v
->
E -
V— -
N .
v l
T

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 48



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

-3 -> -3 -3 - -3
a . e S
-3 -3 - -3
. v v
-3
- Vv Vv
-3
E i
v—ak -
N .
v l
T
[

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 49



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

R > o - N 3 =¥ -
1| .l N
B M QIR A N P QN
v ¥
-5
- v v
|
E i
v—ak -
N .
W !
T
[

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3

50



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

ANCIENT .
REC-ENT i

— |z d|ln|m| =

Bioinformatika és genomanalizis az orvostudomanyban - 3 51



Semmelweis Eqyetem / Elettani Intézet / Budapest

Az algoritmus jellemz0i k—?}

> A feladat mindig megoldhato az
Osszpontszamra nezve

> Az optimalis k0z0s 0svenyre nem feltetlenul
van egyeértelmt megoldas

> A megoldas fugg a hasznalt
pontozomatrixtol ket adott szekvenciara

> A memoriaigeny a két szekvencia hosszanak
szorzataval aranyos
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Mit jelent ez feherjek eseten? !@

> A jellemz0 hossz kisebb 1000 AA-nal
»> A matrix merete: 1 000 000 elem

> Memoriaigenyben ez kb. 1 Mb sztikosen, 5
Mb kenyelmesen

> Vagy sokkal kisebb memoria, de tobb ido

> Az 1j szamitogepeket legalabb 2 Gb
memoriaval aruljak, de gyakran meég tobbel

> Feherjek N-W illesztése nem problema
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Mit jelent ez nukleinsavak eseten? r-vZ

> A szekvenciak hossza lenyegesen nagyobb —
akar 200 000 000 bazis is lehet

> A pontozo matrix az egysegmatrix: 1 a
diagonalisban, 0 mashol

> Ezert sokkal kevesbe differencial

> Sokkal tobb lesz a nem visszakovetheto
osveny

> Nukleinsav szekvenciak illesztése nehezebb
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Szunet
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Smith—Waterman algoritmus

> Lenyegileg az N-W algoritmus valtozata ket
apro eltéressel:
> A betoldasokat (vizszintes vagy fliggoleges
lepéseket) buinteti az algoritmus
> A negativ pontszamokat feltilirja es 0-ra allitja be

> Igy az illeszked$ szegmensek nem feltétleniil érik
el a matrix szélet

> A legnagyobb matrixelemtdl kezdve kezdjiik
visszafejteni az illesztest, 0-nal megallunk
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Reésbiintetési semak

> Az N-W algoritmus nem alkalmaz
resbuintetest

> Az S-W algoritmus érzekeny a resbuintetes
mertekere

> Nem egyenletes resbuintetesi semak:
> A szekvenciak ket végen nincs biintetes

> A toldas megnyitasat jobban biintetik, mint a
toldas szelesiteset

> Helytol fliggo blintetopontszam
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Mire jO vegiil is ez az egesz? @

> Honnan tudni, hogy volt-e kozos Ose ket
szekvencianak?

> Mindket algoritmus ad valamilyen
megoldast

> Mindig, még ket véletlen szekvenciara is

> Az igazi kerdes: ket szekvencia jobban
illeszkedik-e, mint az véletlen esetben
varhat6? Ha jobb, milyen mertékben jobb?

> A kozOs eredet feltételezesere valoszintisegi
valaszt tudunk adni
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Mit tanultunk ma?

> Ket illesztend 0 szekvencia egy illeszto
feltiletet feszit ki

> A feliuilet pontjait egy helyettesitési matrix
megfelelo elemei adjak

> Az illeszto felulet optimalis bejarasaval
kapjuk magat a szekvencia-illesztést

> Megkuilomboztetiik lokalis es globalis
illesztest
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> Keszitsed el az illeszto feliiletet egy

tetszOleges szekvencia (pl. a neved, és a
‘SEMMELWEIS’ szekvencia) kozt es ez
alapjan keressed meg az optimalis illesztest.

> Internetes forras:
> http://baba.sourceforge.net/
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