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overfitting 352

P
paarweiser Sequenzvergleich 145
– affine Kostenfunktion 169
– Laufzeit 164
– Needleman-Wunsch Algorithmus 154
paarweises Alignment 334
Palindrom 281
PAM 191
– Einheit 191
– Matrix 192
PAM 250 194
Paradigma, zentrales 146
Paradigmenwechsel 519
paralog 26, 274
Parameter
– globaler 369



Rainer Merkl: Bioinformatik — 2015/3/25 — page 602 — le-tex

602 Index

– lokaler 369
– Schätzen 297
Parsimony-Baum 264
Parsimony-Methode 263
partieller Korrelationskoeffizient 563
Pathogenitätsinsel 152
PCA 500
PCMA 240
PCR 231
PDB 50, 412
PDZ-Domäne 20
Pearsonscher Korrelationskoeffizient 497,

524
Peptidbindung 12
Perzeptron 114, 341, 342
Petrophaga lorioti 461
Pfam 55, 317
Pflanze, Stammbaum 254
PGAP 479
Phänotyp 26, 509
PHD 367
Phosphatrest 4
Phosphodiesterbindung 281
Phospholipid 447
PHRAP 476
Phred 467
phyletisches Muster 356
PhyloBayes 277
Phylogenie 253
– Ansatz 255
– Bootstrapping 276
– distanzbasierte 256
– Grundannahmen 274
– Outgroup 275
– posterior Wahrscheinlichkeit 277
Phyre2 444
pivot 409
Plasmodium falciparum 526
Plusmodell 294
POA-global 240
Poisson-Verteilung 213
Polymerase-Ketten-Reaktion 231
Polynom-Kernel 351
Pore 449
positionsspezifische Scoring-Matrix 178
positive-inside-Regel 449
positiv-semidefinit 350
Potenzial, Lennard-Jones 438
Präfix 33
Präprozessieren 203
Precision-Recall Kurve 96
PredictProtein 372
PrePPI 538

Primärstruktur 16
Principal Component Analysis 500
Prinzipalkomponente 501
Prior, konjugierter 325
ProbCons 240
PROF_SIM 336
Profil 229, 313
Profil-HMM 313, 314
– Emissionswahrscheinlichkeit 315, 321
– lokales Alignment 319
– Modell 320
– paarweises Alignment 334
– Pseudocount 322
– Rekursionsgleichung 318
– Struktur 317
– Übergangswahrscheinlichkeit 321
Profiling 509
Programm
– 3D-1D-Profil 418
– 3D-Coffee 239
– 3DCOMB 408
– 7TM-Interface 457
– agrep 175
– AlignMe 450
– AUGUSTUS 301
– BLAST 209
– BLASTX 483
– BOCTOPUS 456
– BOMP 457
– Clustal Omega 241
– ClustalW 233
– ConQuass 444
– DALI 398
– DaliLite 400
– DeepAlign 402
– DELTA-BLAST 225
– Dialign-T 240
– DOPE 436
– Dotter 151
– EULER 473
– FASTA 204
– FILM 457
– FINSI 240
– Force 566
– FRpred 245
– FUGUE 241
– G2D 514
– GENMARK 287
– Genome Browser 462
– Glimmer 8
– GLIMMER3 479
– GOEAST 515
– HHblits 337
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– HHsearch 330
– HMMER 319
– HMMTOP 450
– HotKnots 384
– IPknot 384
– ISA 502
– I-TASSER 443
– Jalview 235
– Jpred 373
– Jstacs 179
– Kalign 241
– MAFFT 241
– MAMMOTH 355
– MAPSCI 408
– MASS 408
– MAXHOM 369
– MaxSub 337
– MCL 567
– M-Coffee 239
– MEA 383
– MEMSAT-SVM 453
– MFOLD 375
– MODELLER 432
– MUSCLE 240, 241
– MUSTANG 408
– MUSTER 416
– NPS 576
– NucleoFinder 572
– PCMA 240
– PGAP 479
– PHD 367
– PHRAP 476
– Phred 467
– PhyloBayes 277
– Phyre2 444
– POA-global 240
– PredictProtein 372
– ProbCons 240
– PROTOMAT 195
– PSICOV 563
– PSIPRED 245
– pubmed2ensembl 514
– QUBIC 508
– RaptorX 444
– RAST 479
– REPuter 471
– RNAalifold 387
– ROBETTA 436
– ROSETTA 436
– RosettaMembrane 457
– RPS-BLAST 215
– SABLE 245
– SAM-T98 223

– SAP 241, 393
– SDPpred 246
– SEED 479
– Ska 539
– SPICi 569
– SPINE 372
– SplitsTrees 277
– STAM 450
– STAR 380
– STRUCTAL 392
– T-Coffee 236
– TemplateFilter 576
– TM-Align 400
– TMBpro 454
– Tobmodel 457
– TOPCONS 454
– UCSC-Browser 579
– VAST 389
– Verify-3D 444
– Vienna-Package 374
– Vorolign 395
Programmieren, genetisches 139
progressives Superpositionieren 408
Prokaryont 26
Promotor 9, 10, 340, 502
– Score 178
PROSITE-Datenbank 175
Protein 11
– (βα)8-Fass 18
– aktives Zentrum 23
– allosterisches Signal 25
– Amidohydrolase 546
– Bence-Jones 21
– CAP 19, 372
– Chymotrypsin 434
– Domäne 53, 229
– Elastase 434
– Faltungstyp 54
– Familie 53
– Funktionszuweisung 209
– Heterodimer 25
– HisF 18, 314
– Histon 571
– Homodimer 25
– Hydrolaseinhibitor 22
– hydrophober Tunnel 25
– Interface 85
– Kern 408, 434
– MAGI-1A 19, 52
– Primärstruktur 16
– Prion-Protein 184
– Quartärstruktur 16
– Reaktionszentrum 24
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– Rubisco 18
– α-Helix-Bündel 448
– β-Fass 448
– SAP97 19
– Schleife 408
– Sekundärstruktur 16, 367
– Sekundärstrukturelement 16, 365
– Sequenz 33
– Strukturaufklärung 559
– Tertiärstruktur 16
– TrpA 25
– TrpB 25
– TrpC 23
– Tryptophansynthase 25
Protein-2D-Struktur 16
– Vorhersage 366
Protein-3D-Struktur 16
– Superposition 389
– Vergleich 389
Proteindomäne 19, 53, 229
Proteinfaltung, inverse 417
Proteinfamilie 20
Protein-Interface 527
Proteinkern 434
Proteinkomplex 24
Protein-Protein-Interaktion 52, 519
Proteinstrukturaufklärung 559
Proteom 519
Proteomik 27
PROTOMAT 195
Pruning 549
Pseudobindung 403
Pseudocount 68, 221, 245, 246, 297, 322,

329, 452
Pseudoknoten 375
Pseudopotenzial 416
PSI-BLAST 219, 336, 354
PSICOV 563
PSIPRED 245
PubMed 513
pubmed2ensembl 514
Punktmutation, akzeptierte 192
Pyrimidin 4
Pyrosequenzierung 468

Q
QSAR Modell 126
Quartärstruktur 16
Quartett-Puzzle 271
QUBIC 508
Query 154

R
Ramachandran-Plot 14, 430
Random Forests 309, 547
Random Walk 132, 567
RaptorX 444
RAST 479
Read 464, 572
Receiver Operating Characteristic 95
re-entrant Helix 458
Referenzgenom 473
RefSeq 49
Regression 92, 116, 557
regulärer Ausdruck 174
regulatorisches Netzwerk 173, 481
Rekursionsgleichung 318
rekursives neuronales Netz 454
relative Entropie 198
repetitives Element 471
Repressor 502
Reproduktionsrate 133
REPuter 471
Residuen-Position 243
Residuum 11, 86
reverse engineering 587
reverse Transkriptase 488
reverses Komplement 5
RF, angereicherter 555
Rfam 477
Ribonukleotid 366
rigid body 434
RMSD-Wert 390
RNA 10
– microRNA 374
– mRNA 9, 374
– ncRNA 11, 477
– Polymerase 9
– Pseudoknoten 375
– reife 577
– rRNA 374
– Sekundärstruktur 377
– Sequenz 374
– snoRNA 578
– Spleißen 490
– Synthese 9
– Tertiärstruktur 366
– tRNA 8, 374
RNAalifold 387
RNA-Editing 557
RNA-Sekundärstruktur 375
– Vorhersage 373
RNY-Muster 287
ROBETTA 436
robuste Statistik 82
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ROC-Kurve 94, 533
Röntgenkristallografie
– Datensatz 50
Röntgenkristallographie 559
ROSETTA 428, 436
RosettaMembrane 457
Rosettastein-Protein 522
Rotamer 14, 428
Rotamerbibliothek 428
– rückgratabhängige 430
Routenplaner 156
RPS-BLAST 215
rRNA 374
– 16S 252
Rückmutation 253
Rückwärts-Algorithmus 294
Rückwärts-Variable 296

S
SABLE 245
Saccharomyces cerevisiae 505, 520, 526, 532
Salmonella typhimurium 8
Sampling-Verfahren 419
SAM-T98 223, 354
SAP 241, 393
Satz von
– Atteson 262
– Bayes 73
Scaffold 482
Schätzen eines Parameters 297
Schematheorem 136
Schleife 408
Schlupfen 181
Schlupfvariable 343
schwacher Klassifikator 92
Schwellenwert 207
Schwellenwertfunktion 115
SCOP 218
– all-alpha 22
– all-beta 23
SCOP2 54
SCOP-20 336
Score 166
– Funktion 200
– log-sum-of-odds 333
Scoring-Matrix
– Anforderung 190
– BLOSUM 62 195
– Identitätsmatrix 191
– PAM 250 194
– positionsspezifische 178, 219
Scoring-Schema 187
– additives 189

SDPpred 246
SEED 479, 545
SEG-Algorithmus 182
Sekretionssystem 308
Sekundärstruktur 16
– profilbasierte Vorhersage 367
– α-Helix 17
– β-Faltblatt 17
Sekundärstrukturelement 365
Selbstorganisation 127
selbstorganisierende Karte 126, 499
semantische Ähnlichkeit 42
semiempirisches Kraftfeld 424
semimetrische Distanz 497
Sensitivität 95
Sequenz 31
– Ähnlichkeit 146
– Definition 32
– intergenische 301
– Konkatenation 32
– Konsensus 180, 320
– Logo 179
– niedrige Komplexität 181
– Primärstruktur 31
– Profil 176, 313
Sequenzähnlichkeit 354
Sequenzalignment 156, 229
– globales 167
– lokales 167
Sequenzidentität 146
Sequenzierung, Shotgun 464
Sequenz-Profil 176
sequenzspezifische Bindung 487
Sequenzvergleich 252
– Empfindlichkeit 222
– profilbasierter 219
– zentrales Paradigma 146
SFP 406
SH3-Domäne 20
Shannon 528
– Entropie 244
– Informationsgehalt 179
– Jensen-Shannon-Divergenz 244
– Transinformation 244
short range interaction 382
Shotgun-Sequenzierung 464
Signaltransduktion 512
Signalverzerrung 492
Signatur 174, 229
– Algorithmus 503
Silencer 502
SILVA 481
similar fragment pair 406
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Simulated Annealing 132, 307, 395
single nucleotide polymorphismus 579
single-point-of-failure 586
Ska 539
Slack-Variable 343
sliding window 286, 288
slippage 181
Smith-Waterman-Algorithmus 154, 203, 354
snoRNA 578
SNP 579
soft margin 346
Solvatationsenergie 423
Sonde 488
Spaghetticode 587
Spanne 341
Spezies 251
Spezifität 95
SPICi 569
SPINE 372
Spleißen 300
– alternatives 490
Spleißsite 300
SplitsTrees 277
Spracherkennung 289
SSE (sum-of-squared-error) 103
Stacking-Interaktion 378, 379
STAM 450
Stammbaum des Lebens 277
Standardabweichung 75
Standardnormalverteilung 77
STAR 380
Startwahrscheinlichkeit 303
Statistik 66
– analytische 65
– beschreibende 65
– Kolmogorov-Smirnov 207
– robuste 82
statistischer Test 188
– Alternativhypothese 189
– Chancenquotient 189
– Fehler erster Art 82
– Fehler zweiter Art 82
– Grundlagen 81
– Nullhypothese 188
– odds ratio 189
– Verbundwahrscheinlichkeit 189
Steiner-Konsensus-String 180
Stichprobe 65
Stochastik 65
– absolute Häufigkeit 67
– Binomialverteilung 70
– Bonferroni-Korrektur 509
– Erwartungswert 74

– frequency 67
– geometrische Verteilung 71
– Grundgesamtheit 65
– hypergeometrischer Test 515
– Kolmogorov-Smirnov-Statistik 207
– Likelihoodfunktion 80
– Markov-Ketten 281
– Modell 66
– Neyman-Pearson-Methode 83
– Nullhypothese 66
– occurrence 67
– probability 67
– Pseudocounts 67
– Randverteilung 70
– relative Häufigkeit 67
– Schätzer 79
– Statistik von Alignments 212
– Stichprobe 65
– stochastischer Prozess 282
– Summenhäufigkeitsfunktion 69
– Unabhängigkeit 73
– Varianz 74
– Verteilungsfunktion 69
– Vorkommen 67
– Wahrscheinlichkeitsfunktion 69
– Zufallsvariable 68
stochastischer Prozess 282
Strang, codogener 9
STRING 523
STRUCTAL 392
Structural Genomics Initiative 412
strukturell variable Region 441
Strukturvorhersage 337
– de novo 438
Stützvektor 347
Stutzen 549
Substitutionsmatrix 328
– CLESUM 403
Subsystem 545
Suchmethode
– Einteilung 132
– RandomWalk 132
Suffix 33
Suffixbaum, generalisierter 470
Superposition 389, 390
Superpositionieren, progressives 408
Supersekundärstrukturelement 18
Support-Vektor 347
Support-Vektor-Maschine 309, 340
– Multiklassen 359
– theoretischer Hintergrund 360
– Vapnik-Chervonenkis Theorie 360
– Verwendung 356
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survival of the fittest 131, 145
SV 347
SVM 340
Symbiontentheorie 277
Symbol 32
– Konsensus 180
synchronisierte Zellen 573
Synechococcus 277
Systembiologie 26, 462

T
t-Test 556
T3 sekretierter Effektor 308
Tanimoto-Metrik 102
Tape76 545
Target 411, 488, 511
Taxon 251
Taxonomie 251
– Art 251
– Genus 251
– Maximum-Likelihood 266
– Nearest Neighbor Interchange 273
– Outgroup 275
– Parsimony-Methode 263
– Quartett-Puzzle 271
– Spezies 251
T-Coffee 236
Teilwort 210
Templat 411
templatbasiertes Modellieren 411
TemplateFilter 576
Testfehler 97
Tetanustoxin 478
Theorem
– Mercer 350
– Novikoff 343
Theorie
– Bayessche Entscheidungstheorie 85
– Evolutionstheorie 253
– Generalisierung 360
– Lerntheorie 345
– Scoring-Matrizen 188
– Shannonsche Informationstheorie 179
– Vapnik-Chervonenkis 360
Threading 156, 394, 411, 416
Thymin 4
TM-Align 400
TMBpro 454
TM-Distanz 392
TM-Score 392
TN 357
Tobmodel 457
tol-mirror-tree 531

TOPCONS 454
Torsionswinkel 428
TP 357
TPP-Kernel 355
TPR 95
Traceback 165, 292, 323, 335, 378
Trainingsfehler 97
Trainingsmenge 101, 122
– CpG-Insel 285
TRANSFAC 173
Transinformation 244, 246, 386, 528, 561
– bedingte 562
transitive Fehlerfortpflanzung 477, 545
Transkript 9
Transkriptase, reverse 488
Transkription 9
Transkriptionsfaktor 10, 173, 579
Transkriptionsmodul 502
Transkriptom 487
Transkriptomik 27
Translationseffizienz 37
Translokation 169
Transmembranprotein 447
Transposition 169
Transversion 8, 152
Triplett 6
tRNA 8, 374
twilight zone 248
Typ III Sekretionssystem 308
Tyrosin 15

U
UCSC-Browser 579
Überanpassung 94
Überdeckung 466
Übergangsmatrix 303
Übergangswahrscheinlichkeit 266, 321
überwachtes Lernen 339, 340
Ultrametrik-Ungleichung 260
Umkehrbarkeitsbedingung 304
unabhängige Beobachtung 221
Unabhängigkeit 73
unausgeglichener Datensatz 554
unbalanced training 371
Ungleichung, Cauchy-Schwarz 350
UniProt 48
UniRef90 373
universelle Approximation 119
unüberwachtes Lernen 554
Uracil 9
Urnenexperiment 70
Urnenmodell 70
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V
Validierung 276
Vapnik-Chervonenkis Theorie 360
Variable
– Rückwärts 296
– Vorwärts 295
Varianz 75
VAST 389
Vektor 89, 126, 159, 340
– orthogonaler 497
Verbundwahrscheinlichkeit 189
Vergleich 145
– Codonhäufigkeit 37
– Di-Codon 38
– Proteinstrukturen 393
– Sequenz 35
Verify-3D 444
Verteilung
– Exponentialverteilung 78
– Extremwertverteilung 213
– geometrische 71, 300
– gleichverteilte 75
– Gumbel-Verteilung 214
– Margin 341
– Standardnormalverteilung 77
– totalstetige 76
Vienna-Package 374
Vier-Punkte-Bedingung 258
Viterbi
– Algorithmus 292, 318, 332
– Pfad 292
– Training 299
– Variable 292
von Mises-Kernel 432
Vorhersage 365
Vorolign 395
Vorwärts-Algorithmus 294
Vorwärts-Variable 295

W
Wärmekarte 510
Wahrscheinlichkeit, bedingte 73

Wahrscheinlichkeitsdichte 69
– Approximieren 324
– Boltzmannsche 396
Wahrscheinlichkeitsverteilung 68
Wasserstoffbrücke 4
Wasserstoffbrückenbindung 7
– im β-Faltblatt 17
– in der α-Helix 17
Widerstandsbeiwert 585
wildcard 136
Wildtyp 509
Winkel
– phi 12
– psi 12
– Rotationswinkel 13
wissensbasiertes Kraftfeld 424
w-mer 210
Wrapper 141
Wundstarrkrampf 461

X
Xanthomonas citris 461
XML 51

Y
yeast-two-hybrid-Verfahren 520

Z
Z-Score 78, 496
Zähldichte 69
Zeichenkette 31
zeitweilig unehrliches Kasino 289
Zellmembranprotein 447
zentrales Paradigma 146
Zink-Finger 174
Zufallsstichprobe 65
Zufallsvariable 68
– diskrete 69
Zufallsweg 567
Zustandsgraph 284
– erweiterter 284
Zustandsmenge 282
Zwei-Farben-Microarray 488




