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Leiras

Egy DNS szekvencia - informatikai nézépontbdl - az {"A’,’C’,’G’,’T’} karakterhalmaz
elemeinek sorozata. Egy egyed teljes DNS szekvenciajanak bizonyos szakaszal, - a gének, -
kitlintetett jelentdséggel birnak: magukba foglaljdk a fehérjék eldallitasahoz sziikséges
informaciokat (a ,,tervrajzukat”). Egy ¢é161énynek majdnem az 6sszes sejtje ugyanazt a DNS-t
tartalmazza a sejtmagban. A sejtek azért kiilonboznek mégis egymastol, mert eltérd tipusa
sejtekben kiilonféle gének lehetnek ,,bekapcsolt” vagy ,.kikapcsolt” allapotokban. Ezeket az
ugynevezett transzkripciés faktorok befolyasoljak, amelyek jellegzetes szekvencia
motivumokhoz kotodnek.

Kiilonb6z6 molekularis bioldgiai technikdk léteznek arra, hogy a transzkripcids faktorok
kotddési helyeit meghatarozzak. Azonban hidba nének folyamatosan a kétddés adathalmazok,
az tovabbra sem lehetséges, hogy az Osszes sejttipusra és transzkripcios faktorra el lehessen
késziteni a kisérleteket. Emiatt szamitasi megkozelitések sziikségesek, hogy a kisérleti
eredményeket ki tudjuk egésziteni, és meg tudjuk josolni a kotédési helyeket.

A probléma hatterét az ENCODE-DREAM in vivo Transcription Factor Binding Site Prediction
Challenge? adja, ahol azt a célt tiizték ki a szervezdk, hogy bizonyos tanitohalmazok (és tovabbi
segédhalmazok) alapjan elore lehessen jelezni egy adott sejttipus teljes DNS szekvenciajanak

crer

faktor.

A hallgato feladata, hogy megismerkedjen a Python, illetve R programnyelv szamitogépes
molekularis biologiai eszkoztaraval, attekintse a szakirodalomban fellelhetd predikcios
modszereket, illetve implementaciokat készitsen. A kutatas lehetséges tovabbi célja: az elérhetd
madszerek teljesitményének javitdsa. Angol nyelvismeret sziikséges.

Hivatkozasok

e Alipanahi, B., Delong, A., Weirauch, M. T., & Frey, B. J. (2015) Predicting the
Sequence Specificities of DNA-and Rna-Binding Proteins by Deep Learning. Nature
Biotechnology. 33, 831-838.

e Agius, P., Arvey, A., Chang, W., Noble, W. S., & Leslie, C. (2010) High Resolution
Models of Transcription Factor-DNA Affinities Improve In Vitro and In Vivo Binding
Predictions. PLoS Computational Biology. 6.

e Pique-Regi, R., Degner, J. F., Pai, A. A., Gaffney, D. J., Gilad, Y., & Pritchard, J. K.
(2011). Accurate Inference of Transcription Factor Binding from DNA Sequence and
Chromatin Accessibility Data. Genome Research, 21, 447-455.

! https://www.synapse.org/#!Synapse:syn6131484/wiki/



