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e oren - UMG
LXR - Sequenzprofil

« Sequenzeprofile des Transkriptionsfaktors:
LXR

1 2 3 4 5 6 7 8
0 0 0 7 0 0 2 1
0 0 4 1 6 2 2 2
8 0 0 0 1 1 3 4
0 8 4 0 1 5 1 1




UNIVERSITATSMEDIZIN -
GOTTINGEN =

Wahrscheinlichkeiten (p)

UMG

1 2 3 4 5 6 7 8
0 0 0 7 0 0 2 1
0 0 4 1 6 2 2 2
8 0 0 0 1 1 3 4
0 8 4 0 1 3 1 1
1 2 3 4 5 6 7 8
% 0 |0 |0 [7/8 |0 |0 |14 |1/8
0 0 12 |1/8 |3/4 |(1/4 [1/4 |1/4
Wahrscheinlichkeiten 1 0 0 0 1/8 11/8 |3/8 |1/2
0 1 172 |0 1/8 |5/8 [1/8 |1/8




UNIVERSITATSMEDIZIN -
GOTTINGEN =

Informationsgehalt H

UMG

1 |2 |3 |4 |5 |e |7 |8
0 0 0 718 |0 0 174 | 1/8
0 |0 |12 |18 [314 |1/4 |14 [1/4
1 |o |o Jo |8 |18 |38 |12
o [1 |12 |o |18 |58 [1/8 |1/8
1 3 4 5 6 7 8
0.17 05 |0.375
05 |0375|0311 |05 |05 |05
H = 0.375 [0.375 |0.53 |05
-p, log, p, 0.5 0.375 | 0.424 | 0.375 | 0.375




T ormen - UMG
Rechenhilfe

log, x/y =log, x —log,y

‘Beispiel:

log, 1 =0 ;
log2 Va

— =log2 1-log2 4
log, 2 =1 0%
=2

log, 4 = 2



e e - UMG
Logoplot / Sequence plot

» Grafische Darstellung

* Hohe aller Buchstaben an einer Position:
Konserviertheit

« Hohe der einzelnen Buchstaben:
relatives Verhaltnis der Buchstaben
zueinander
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e e - UMG
Regeln fur Logoplot

e Gesamthohe R an Position |
R=2-H

e Hohe der Buchstaben a an Position |
h = P, * Ri



e e - UMG
Logo plot

bits

T?ACT N

2 3 4 5 6 7 8
0.17 0.5 0.375
0.5 0.375 0.311 0.5 0.5 0.5
0.375 0.375 0.53 0.5
0 0.5 0.375 0.424 0.375 0.375
0 1 0.545 [1.061 |1.299 |1905 |1.75

v
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Ubungsseite

UMG

* http://gobics.de/lectures/appliedBl/homology/
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Bioinformatik im BSc-Studiengang Biologie
Einfuhrung in die Angewandte Bioinformatik
Homology



