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MVAE Elelfronlkus Szumolokozpont

Nagyhosszuségu aminosavszekvenciak kszstti analégiék vizsgélata

szamitégéppel

Farkas Andras

Az alébbiakban nagyhosszusagu aminosavszekvencick kozotti
speciélis analégla meghatérozasaval foglalkozunk.

A probléma o MTA SZBK Biokémiai Intézete Enzimolégiai
Részlegénél végzett fehérieszerkezet-vizsgélatok kapesgn merUlt fel.
Biokémiai megfogalmoz::sa Dévényi Tiborts! szgrmaozik.

A probléma a kovetkezd: adott két vagy tsbb aminosavszek-
vencia, keressUk azt a leghosszabb elméleti aminosavszekvenciét, a-
melynek elemeit mindegyik adott aminosavszekvencia tartalmazza még-
pedig, ugyanabban a sorrendben, mint amilyen sorrendben az elméle~
ti aminosavszekvencigban szcrepelneL.

. N

Az ammosovszekvenctok kozotti speciclis analégiat az ilyen
elméleti ominosavszekvencia létezése jelenti. A probléma matemati-
kai megfogalmazdasa két adott szekvencia esetén a kdvetkezd :

Adottak az ' {ai} A
o)

A {Ck‘ = c]l C2’ XX Y ck’ seey CQ [Smin(n,m)

b], 52: ceey bi' ceos bm véges sorozatok.‘

sorozatot [o‘ és {b} kézts részsorozaténak nevezzUk, ha van o-

|yon !

G s Gi g eeey Oy aeey O részsorozata {c,! -nek,
i

S I "% t

tovabbé van olyan



; ' - 232 -
részsorozata ibi}-nek,

minden 1 £ k<l esetén.

hogy c . .
k i i
Feladat : &o.l és {bi} sorozatokhoz megadni a leghosszabb k&zds rész-~

sorozatot, tehdt amelyre | maximalis.
Két adott sorozathoz a leghosszabb kszés részsorozat meghatéro-

zéséra szolgalé algoritmus a kdvetkezé :

Egy (nm+1)x(m+1) -es matrix (melynek sorait és oszlopait O-t6l
sorszamozzuk) ). . elemeit a kdvetkezd médon értelmezzik:

i,
1.) Legyen a 0. :sor és 0. oszlop minden eleme 0:
Xo,;=¢  A;=0

0<jsm 0=1i=n

2.) ErtelmezzUk a tovébbi elemeket pl. oszlopfolytonosan szuk-

cesszive ¢’
¢ ‘ hoo:;{bi
Xi,i { ma +1 haa =b, .
‘i _ mx'(Ap,q) aa, :
Oep<wi :
=q<j

A maximélis hosszusdgu kdzos részsorozat, illetve részsorozatok a ki~
vetkezd médon adédnak :

a maximalis hosszuségu kozbs részsorozat hossza

= mox (4 1)
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1=j=m
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1.) Az utolsé eleme: ¢, = cie = bit , ahol i, “6s
g oz { -el egyenld A i értékek kozul vculcmelyikne_k az
indexefi :
oA a2
A ig + e €' i, iri
2.) Ha k., eleme ¢ =a = b, , akkor a k-1, e-
4 oo
“leme k k
c = q, = b,
k=1 T e

ahol :k—l és .ik-l a k-:'_l értékkel egyenlé A i elemek kozul

valamelyik olyannak az indexei, amelyre i< ik & j < ik
fennall, ' ‘ ‘
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- Az algoritmus az Osszes lehetséges megoldést szolgéltatia.

A médszer gltalanosithaté 2 dimenziérél n dimenziéra,
ilyenkor n darab sorozat kdzss részsorozaténak meghatérozésé-
ra alkalmas. A médszer helyességére vonatkozé konstruktiv bi-
zonyités triviglis.

Példa. (Id. 234, old.) * -

A médszert kulonbszd nagyhosszuségu aminosavszekven-
cigk leghosszabb kdz8s részszekvencigjsnak meghatérozéséra al-
kalmaztuk,

Itt a szarvasmarha majbél szarmazé 506 tagu glutamin-
sav’ dehidrogenéz, illetve a rék izombél szérmezé 333 tagu gli-
- ceraldehid 3 foszf4t dehidrogenéz aminosavszekvenciék esetén
kapott eredményeinket ismertetjUk.

A leghosszabb kdzds részszekvencia 151 tagunak adédott.

A ktvetkezbkben ismertetjuk a két aminosavszekvencigt és
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a megfeleld aminosavak alghuzéséval jelsljik azokat az ami-
nosavakat, amelyek a leghosszabb kozos részszekvencidba tar-
toznak.

A lehetséges megoldgsok kozUl egy "bal-alsé" megol-
dast vélasztottunk,

Az eredményként ad6dé elméleti aminosavszekvenciét
meg kell vn7sgclnunk abbél a szemponibél, hogy hossza "kiri-
véan" nagy-e, azaz valészinUtlen esemény-e az, hogy a meg-
vizsgalt aminosavszekvencigkkal azonos hosszusagu és aminosav-
dsszetételU, de véletlen aminosav-sorrendi szekvenciékban leg-
alébb az eredményben szerepld leghosszabb kozds aminosav-
-szekvenciahossz adédik.

Ha valéban velészinutlen esemény, akkor szitkséges a
"kirivé" hossz jelenségének biokémiai interpretdcicia.

A val6észinUséget sztochasztikus szimuléciéval hatérozhat-
juk meg, tekintettel arra, hogy a valészinUség explicit alakban
valé megadésa problematikus.
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