Руководитель проекта: к.б.н. А.Б.Рахманинова

тел. 939-43-31, комната 507, корпус «Б»

abr@belozersky.msu.ru
Проект «Статистический анализ локальной базы данных (OL.mdb): 
               поиск корреляций между последовательностями  ДНК-связывающих  

               доменов и структурой соответствующих операторов»

Почему это интересно?

Существуют классы белков, распознающие определенные последовательности нуклеотидов в ДНК. Например, транскрипционные регуляторы связываются с операторами - участками ДНК перед генами, и тем самым предотвращают или стимулируют транскрипцию генов. Это один из важнейших механизмов регуляции жизнедеятельности клетки в ответ на изменения во внешней среде, механизм экономии ресурсов и быстрого реагирования. Естественно, что взаимодействие белков-регуляторов с ДНК должно быть строго специфично.

Можно изучать специфическое  взаимодействие ДНК(белок, если в Вашем распоряжении есть данные о пространственных структурах таких комплексов. Но таких данных слишком мало…

Изучение корреляций между аминокислотными последовательностями ДНК-связывающих белков  и нуклеотидными последовательностями сайтов их связывания  ― старая академическая задача «сухой» биохимии. Многие пытались разгадать  универсальный код ДНК-белкового взаимодействия,  но природа умеет молчать. В то же время  решение подобной  задачи имеет важное практическое значение для генной инженерии.  А в последнее время эта задача приобрела и другое значение:  методы сравнительной геномики позволяют определить или уточнить функции гена по типу его  регуляции.
Цель и задачи данного проекта

Сотрудник нашей группы, Ольга Лайкова, создала уникальный объект – огромную коллекцию  прокариотических транскрипционных регуляторов, аккуратно разделенных на ортологичные  ряды (т.е.  группы с одинаковой функцией), для каждой группы методами сравнительной геномики предсказала последовательность оператора. 
Цель проекта — понять, как близкородственные белки распознают свои (тоже, в общем, похожие) сайты связывания на ДНК 

Задача — найти статистически значимые корреляции  между аминокислотными последовательностями ДНК-связывающих доменов и нуклеотидными последовательностями соответствующих операторов в предоставленной нам коллекции

Задачи для студентов

1. Чисто биоинформатическая задача

Обработка последней версии OL.mdb:  выделение доменов, удаление дублей, стандартизация идентификаторов, построение выравниваний, деревьев и т.п. Создание файлов определенного формата для последующей компьютерной обработки. 

     Требуется предельная аккуратность (каковы будут данные, таков будет результат). 
2. Программирование (Java, классы для статистического анализа данных, возможна нетривиальная математика). Приглашаем студентов, умеющих программировать.

Приглашаем, в первую очередь, наблюдательных студентов, тех, кому интересно, и тех, кто может найти в длинных рядах чисел нетривиальную закономерность.           

