Praktische Datenbanksuche

1. Folgende Fragen bzw. Gesichtspunkte sind bei einer DB-Suche zu beachten:
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Wonach suche ich/ wie soll mein Ergebnis aussehen ?

             entscheidend für die Wahl der richtigen DB
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Wie läuft die Suche ab ?


Die Suchanfrage (query) wird mit den Sequenzen in der DB (targets) abgeglichen. Dabei stehen folgende Methoden zu Wahl:



Für die Fundstellen wird eine statistische Trefferquote (score) ausgewertet; die jeweils

besten Ergebnisse werden ausgegeben.
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Wann macht die DB-Suche wenig Sinn ?


Aminosäuren lassen sich z.B. manchmal besser aufgrund ihrer chemischen Eigenschaften vergleichen als durch eine DB-Suche.



2. Welche Datenbank wird für welche Suche verwendet ?







Neben dem Suchlevel sind auch die Aktualität und die Größe einer DB von großer Bedeutung.


3. Such-Parameter
    Bei der DB-Suche können Parameter für folgende Bereiche gesetzt werden:
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Maskierung/Filter
Ausblendung von „Problemzonen“, die fälschlicherweise ungewöhnlich hohe scores erzielen und das Ergebnis verfälschen könnten.
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Parameter für die iterative Suche

Um eventuelle Fehler durch die Heuristik zu vermindern und genauere Ergebnisse zu erzielen, führt man eine iterative Suche durch: Die Fundstellen werden abermals abgeglichen; diese werden mit jedem weiteren Durchlauf mit immer größerer Genauigkeit überprüft, so dass am Ende nur die besten Ergebnisse übrig bleiben.
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Bewertung von Sequenzlücken im score
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Heuristik
Das automatische Schließen auf das Ende häufig vorkommender Teilsequenzen in der Gesamtsequenz kann auf die Aktivität und Genauigkeit eingestellt werden, mit der die Sequenz untersucht werden soll.

[image: image8.png]



Ergebnismenge


Ergebnisse sind keine 100%igen Übereinstimmungen – sie lassen sich aber interpretieren und mit anderen vergleichen, so dass man z.B. auf evolutionäre Verwandtschaften schließen und somit die Funktion der Gene aufschlüsseln kann. 

Exakte Suche (sehr langsam),�v.a. durch Smith-Waterman-Algorithmus





Annähernde Suche (vergleichsweise schnell) �nach heuristischem Prinzip





Sequenztyp





DNA





Protein





DNA als Protein





Suche auf Proteinlevel


v.a. zur Untersuchung auf evolutionäre Verwandtschaften





Suche auf DNA-Level


v.a. zur Lokalisierung gleicher Sequenzbereiche in der DNA 








