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Modul 8: Bioinformatik — Von der DNA zum Protein

Modul 8: Bioinformatik
A. Von der DNA zum Protein — Proteinsynthesen silicio

Ein Wissenschaftler erhalt nach einer Sequenzierundgolgenden Ausschnitt aus einer
DNA-Sequenz:

5’ ctaccatcaa tccggtaggt tttccggcetg ataaataagg tttttccctg atgctgecac gegtgagegg tegtaatcag
caccgcgtcg gcaagtgtat ctgccgtgca ctgcaacaac gctgcettcgg cctggtaatg gccecgecgee 3’

. Folgende Fragen bilden nun eure Aufgabe:

Handelt es sich bei der DNA Sequenz um ein praidircendes Gen?
Wenn ja, um welches Gen handelt es sich?
Und aus welchem Organismus stammt das Gen?

Im Internet gibt es zahlreicli2atenbanken und Programmedie euch die Beantwortung der
Fragen helfen!

Diese Datenbanken und Programme dienen Forschdrrdeauganzen Welt dazu ihre
Ergebnisse aus der genetischen Forschung miteinandeergleichen oder sich weitere
Informationen zu beschaffen, genauso wie du estjety

- Kurze Voruberlegung

Wenn es sich bei der gezeigten Sequenz um eindreifes Gens handelt, dann
muss es eine sinnvolle Aminosauresequenz (AS Sejdaau geben!

Bevor du an den Rechner gehst, Gberlege erst niadtssie viele Mdglichkeiten es
gibt aus der DNA-Sequenz eine AS Sequenz zu maBhgrithde deine Antwort!

Legende zum Skript:

>| Arbeitsanweisung ﬂ Zusatzinformation . Aufga
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Jetzt geht’s an den Rechner:

Unter der Adressevww.expasy.org/tooldindest du eine Zusammenstellung aller

wichtigen Datenbanken fur dein Vorhaben. Die Datewden sind wiederum in
Kategorien eingeteilt.

€3 ExPASy - Tools - Morilla Firefox

Datei Bearbeiten Ansicht Chronik Lesereichen Extras Hilfe
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£, Meistbesuchte Seiten ¥ Erste Schritte | hittp:/fwww.h et-.
[ i ExPASy Home page | siteMap | Search ExPASy | Contactus | PROSTE |  SwissProt | SWISS2DPAGE |
Search SWISS-2DPAGE ~ for Go | [ Clear
The tools marked by & are local to the ExPASy server. The remaining tools are developed and hosted on other servers.
[Protein identification and ization] [Other ics tools] [DNA -> Protein] [Similarity searches] [Pattern and profile searches] [Post ificati icti
[Topology prediction] [Primary structure analysis] [Secondary structure prediction] [Tertiary structure] i i ic analysis] [Biological text analysis]

Protein identification and characterization

Identification and characterization with peptide mass fingerprinting data

« Aldente & - Identify proteins with peptide mass fingerprinting data. A new, fast and powerful tool that takes advantage of Hough transformation for spectra recalibration and
outlier exclusion. Download the stand-alone version

o FindMod éi - Predict potential protein post-translational modifications and potential single amino acid substitutions in peptides. Experimentally measured peptide masses
are compared with the theoretical pepfides calculated from a specified Swiss-Prot entry or from a user-entered sequence, and mass differences are used to better

Wir wollen von unserer DNA Sequenz zu allerersedilbersetzung in ein mogliches
Protein durchfihren. Scroll auf der Seite bis de Hategorie ,DNA  Protein”
findest (mit einem blauen Balken unterlegt).

DNA -> Protein
—P « Translate i - Translates a nucleotide sequence to a protein sequence
« Transeq - Mucleotide to protein translation from the EMBOSS package

« Graphical Codon Usage Analyser - Displays the codon bias in a graphical manner
« BCM search launcher - Six frame translation of nucleotide sequence(s)

« Reverse Translate - Translates a protein sequence back to a nucleotide sequence
« (Reverse)-Transcription and Translation Taal

« Genewise - Compares a protein sequence to a genomic DNA sequence, allowing for introns and frameshifting errors
« LabOnWeb - Elongation, expression profiles and sequence analysis of ESTs using Compugen LEADS clusters

Hier findest du einen Link deffranslate heilt. Offne diesen mit einem Klick und
fuge die_komplettegefundene DNA Sequenz ein. Du startest die Ubmiagtin eine
Aminosauresequenz, indem du auf ,Translate Seqtdtickst.

Hier wird die
DNA Sequenz —>

hinkopiert!
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Du bekommst mehrere Moglichkeiten, wie die DNA-Samu in
Aminosauresequenzen umgesetzt werden konnte: DobidBaben stehen hier nicht

mehr fur die Basen der DNA, sondern fir die Aminowea!

Bei der Proteinsynthese gibt es ein Startcodonmabrere Stoppcodons. Diese sind
auf der Internetseite in den jeweiligen Mdglichkeiin Fett hervorgehoben.

n Tabellel: Die Aminosauren im Ein- und Dreibuchstabacode

Ein- Drei- Ein- Drei-
Aminosaure Buchstabencode Buchstabencode| Aminoséure Buchstabencode Buchstabencode
Alanin A Ala Leucin L Leu
Arginin R Arg Lysin K Lys
Asparagin N Asn Methionin M Met
Aspartat D Asp Phenylalanin F Phe
Cystein C Cys Prolin P Pro
Glutamat E Glu Serin S Ser
Glutamin Q GIn Threonin T Thr
Glycin G Gly Tryptophan w Trp
Histidin H His Tyrosin Y Tyr
Isoleucin I lle Valin Y Val

- Stimmen deine vorherigen Uberlegungen, zu der witgh Anzahl von

Aminosaurensequenzen?

Begriinde welche der gezeigten Leseraster du fuEdséellung eines Proteins am
sinnvollsten findest (Denk daran, dass Proteine @iner SEHR grof3en Anzahl von
Aminosauren bestehen und dafiir eine lange unurdehene Aminosauresequenz

notwendig ist!):

>| Wahl die sinnvollsteder Sequenzen aus, indem du sie markierst undnifeeres

Worddokument kopierst.
Uberprife deine Entscheidung kurz, indem du auf lderten Seite deine

Sequenz mit der richtigen Sequenz vergleichst.t Jettben wir die
Aminosauresequenz, die sich aus unserer DNA eugifitals solche ein Teil

eines Proteins sein kénnte
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Wichtig! Noch haben wir nicht bewiesen, ob die DIS&quenz auch wirklich fur ein
Protein codiert, es kann sich auch um ,nicht-pratedierende” DNA handeln!) Jetzt
mussen wir noch nachforschen, ob es diese Amineséguenz wirklich gibt und
wenn ja, auch den Organismus/die Organismen augfinechen, in dem/denen diese
genau so oder ahnlich vorkommt.

>| Geh wieder auf die Ubersichtsseite von expasyligk& zuriick):
Um herauszufinden, ob deine vorher generierte As@ncensequenz in einem
Organismus dieser Erde als Protein vorkommt nutat ein Programm, das
Aminosauresequenzen, die man ihm eingibt, mit eDa&tenbank abgleicht, in der
mehrere Millionen Sequenzen von vorkommenden Rreteabgespeichert sind.
Das Programm findet sich in der Kategorie ,SimilaGearches” und es heil3t BLAST
(Basic Local Alignment and Search Tool), Networka¢Derste von den drei
Moglichen!).
ﬁ

Klicke es an, gib deine komplette Aminosauresequanerscheinenden Fenster ein
und starte den BLAST, indem du auf Run BLAST driick3ie Datenbank ist
manchmal Uberlastet, weil von der gesamten Welsi@utugegriffen wird.

Hier wird die

AS-Sequenz .

hinkopiert!

NI KASSEL
E

U
\"/ RSITAT



Vom Plasmid zum biotechnologischen Endprodukt
Modul 8: Bioinformatik — Von der DNA zum Protein

Du erhéltst nach einiger Zeit und ein wenig Scrolieine lange ListeL{st of
potentially matching sequences)die dir die Organismen und ihre Proteine angibt,
mit denen deine Sequenz mehr oder weniger Uberamst Diese sind so geordnet,
dass du ganz oben das Protein findest, dass akststéirmit deiner Aminoséaure-
Sequenz Ubereinstimmt.

Unter dem Punkt ,Description” findest du jeweilsnee Kurzbeschreibung des
Proteins. Gelbte Wissenschaftler erkennen an dieSakiirzungen schon den
Organismus und das Protein.

Die Spalte ,score* dahinter gibt die Ahnlichkeitrdgefundenen Sequenz zu deiner
Ausgangssequenz (der sogenannten ,Query”) als eiféarwert an: Je gro3er der
Wert desto grol3er ist die Ubereinstimmung.

Du findest ganz unten am Ende der Liste eine Gré#fikhr ist die Ahnlichkeit aller
gezeigten Sequenzen in einem Farbcode angegebeerkBuonst auch, dass die von
dir ermittelte Aminoséuresequenz nur ein Teil vamem Protein ist: Ganz rechts ist
das ganze Protein als grauer Balken dargestellt wiwl Position deiner
Aminosauresequenz darauf eingezeichnet!!

Nun wieder zuriick zum Anfang der Liste. Klick bearsten angegebenen Protein auf
AC (,Accession number”). Hier findet sich eine eaigeSeite fur das Protein mit
ausfuhrlicher Beschreibung und vielen weiteren kirkier ist auch das Gen benannt
von dem dieses Protein codiert wird!

. Wie heil3t das Protein vollstandig? Wie heil3t dasigincodierende Gen? Aus
welchem Organismus kam die DNA-Sequenz?

n Unter ,Taxonomy“ ist der Organismus in den Stamnmbaaller Lebewesen
eingeordnet. Hier kannst du herausfinden, ob dslsispielsweise um ein Saugetier
eine Pflanze oder ein Bakterium handelt. Wenn dudemn Begriffen nichts anfangen
kannst, kann es helfen diese zu googlen.

Nun bist du am Ziel deiner Suche angelangt!

Wir hoffen dir hat die Reise durch die digitale DNA und Protein-Welt gefallen!
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Hier kannst du kontrollieren, ob du die richtige AS-Sequenz ausgewahlt hast:
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