Тема семинара: “Программы распознавания сайтов связывания транскрипционных факторов”. 

Преподаватель – О.В. Вишневский 

Задачи семинара. 

1. Рассмотреть основные методы распознавания сайтов. 

2. Научиться находить Интернет – доступные ресурсы  распознавания сайтов, а также описания этих методов с помощью поисковых систем. 

3. Получение сведений об основных методах оценки ошибок распознавания. 

4. Научиться проводить сравнение эффективности распознавания сайтов разными программами. 

5. Провести оценки качества распознавания сайтов разными программами с использованием Интеренет - доступной тестовой выборки. 

Основные этапы работы. 

1. Получение выборки последовательностей содержащих сайт связывания транскрипционного фактора. 

Получить Интернет – доступную выборку сайтов. 

http://wwwtest.bionet.nsc.ru/mgs/dbases/nsamples/
2. Поиск интернет - доступных программ распознавания сайтов связывания транскрипционных факторов. 

Использовать поисковую систему GOOGLE для самостоятельного нахождения программ распознавания сайтов. 

www.google.com
3. Распознавание с помощью стандартных программ поиска сайтов связывания. 

Провести распознавание сайтов, представленных в тестовой выборке с помощью стандартных программ. 

MATRIX SEARCH 1.0 (Chen and Stormo, 1995) http://www-bimas.cit.nih.gov/molbio/matrixs/
MMSite 
http://wwwmgs.bionet.nsc.ru/mgs/programs/multalig/
RGSiteScan program http://wwwmgs.bionet.nsc.ru/mgs/programs/yura/RecGropScanStart.html
Signal Scan (Prestridge, 1997) http://bimas.dcrt.nih.gov/molbio/signal/
TFSEARCH 
http://molsun1.cbrc.aist.go.jp/research/db/TFSEARCH.html
Tfsitescan

http://www.ifti.org/cgi-bin/ifti/Tfsitescan.pl
MatInspector V2.2
http://transfac.gbf.de/cgi-bin/matSearch/matsearch.pl
 http://www.genomatix.de/cgi-bin/matinspector_prof/mat_fam.pl 
TFBIND 

http://tfbind.ims.u-tokyo.ac.jp/
4. Сравнение результатов распознавания несколькими программами с различными порогами на тестовой выборке последовательностей. 

Построение итоговой таблицы эффективности распознавания разными методами. 

