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1. ↪Ivadas

Baltymai – tai biologiškai aktyvios molekulės, sudarytos iš ↪ivairi ↪u amino rūgšči ↪u, susi-
jungusi ↪u ↪i ilg ↪a peptidin ↪e grandin ↪e. Biologinei funkcijai atlikti tokia amino rūgšči ↪u seka
turi ↪igauti savit ↪a erdvin ↪e struktūr ↪a (1 pav.).

Baltym ↪u erdvinės struktūros sudarytos iš tam tikr ↪u tarpinės (antrinės) struktūros ele-
ment ↪u (H – alfa spiralė, S – beta klostė, C – jungiamieji fragmentai).

Dauguma baltym ↪u savarankiškai sugeba susivynioti ↪i reikiam ↪a erdvin ↪e globul ↪e. Tai
leidžia teigti, jog amino rūgšči ↪u sekoje yra užkoduota visa reikiama informacija apie
baltymo molekulės erdvin ↪e struktūr ↪a. Nuspėti iš karto tretin ↪e baltymo struktūr ↪a yra la-
bai sudėtinga dėl per didelio spėjim ↪u laisvės laipsni ↪u skaičiaus, todėl stengiamasi tiks-
liai nuspėti tarpin ↪e – antrin ↪e – struktūr ↪a siekiant palengvinti tretinės struktūros spėjim ↪a.
Teisingai iškodavus amino rūgšči ↪u sekoje slypinči ↪a struktūros susidarymo informacij ↪a,
atsivert ↪u didelės jos panaudojimo galimybės:

1. Tiksliai o svarbiausia greitai ir su minimaliom išlaidom nuspėti praktiškai bet ko-
kios amino rūgšči ↪u sekos antrin ↪e struktūr ↪a. Nuspėjimo tikslumas bus apspr ↪estas
iškodavimo tikslumo.

2. Turima pakankamai tiksli amino rūgšči ↪u sekos antrinė struktūra leist ↪u nesunkiai
prognozuoti (sumodeliuoti) šios sekos erdvin ↪e struktūr ↪a.

3. Žinoma erdvinė struktūra (molekulės vaizdas) suteikia daug reikšminės informaci-
jos palengvinančios tolimesnius baltym ↪u tyrimus.

1 pav. Erdvinė baltymo struktūra. Atitinkamai išskirtos skirtingos baltymo
antrinės struktūrinės būsenos.
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4. Suprantamas baltymo molekulės erdvinės struktūros susidarymo mechanizmas
leist ↪u konstruoti dirbtinius baltymus su norima (iš anksto žinoma) funkcija.

Šiuo metu ypač aktualūs baltymo antrini ↪u struktūr ↪u nuspėjimo metodai, kaip tarpinė
grandis leidžianti ženkliai sumažinti laisvės laipsni ↪u skaiči ↪u sprendžiant baltym ↪u erd-
vinės struktūros nuspėjimo uždavinius.

2. Nuspėjimo metodai

Gamtoje aptinkam ↪u baltym ↪u sudėtyje yra 20 skirting ↪u amino rūgšči ↪u, tačiau kiekvieno
baltymo amino rūgšči ↪u sudėtis bei antrini ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u kiekis yra saviti. Vienos
amino rūgštys baltymuose yra populiaresnės už kitas, be to amino rūgštys savitai pasi-
skirsto antrini ↪u struktūr ↪u būsenose. Pasinaudojant baltym ↪u duomen ↪u bazės stebėjimais
yra ↪ivertinamas kiekvienos amino rūgšties struktūriškumas (gebėjimas ↪itakoti tam tikros
antrinės struktūrinės būsenos susidarym ↪a).
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čia:
S – viena iš trij ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u (H , S arba C),
R – viena iš 20 amino rūgšči ↪u,
P (S; R) – tikimybė, kad amino rūgštis R yra struktūrinėje būsenoje S,
P (S) – tikimybė aptikti struktūrin ↪e būsen ↪a,
f(S, R) – amino rūgšties dažnumas antrinės struktūros būsenoje,
f(S) – struktūrinės būsenos dažnumas,
f(R) – amino rūgšties dažnumas.

2.1. Fasman’o metodas

Struktūrinė informacija pati savaime nėra patikima dėl normavimo, todėl plačiau tai-
komas struktūrinės informacijos pokytis (struktūriškumo matas), kuris parodo amino
rūgšties vienos struktūrinės informacijos pranašum ↪a prieš kitas.
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čia:
I(S; R) – struktūrinė informacija susidaryti tam tikrai struktūrinei būsenai S,
I(S̄; R) – struktūrinė informacija susidaryti kitoms struktūrinėms būsenoms (visoms

išskyrus S).
Paremtas amino rūgšči ↪u struktūriškumo matais sukurtas vienas pirm ↪uj ↪u antrini ↪u

struktūr ↪u nuspėjimo metod ↪u – Fasman’o metodas. Šio metodo efektyvumas (tikslumas)
siekia 50%, nors naudojamos struktūriškumo mat ↪u matricos dydis yra tik 3 × 20 (kiek-
viena iš 20 amino rūgšči ↪u gali būti vienoje iš 3 struktūrini ↪u būsen ↪u). Baltymo antrini ↪u
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struktūrini ↪u būsen ↪u nuspėjimo metod ↪u tikslumas apskaičiuojamas ↪ivertinant kiekvienos
struktūrinės būsenos spėjimo tikslum ↪a.

Q =
QH + QS + QC

3
, (3)

čia QH , QS , QC – atitinkam ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u spėjimo tikslumai.

2.2. GOR metodai

Amino rūgšči ↪u struktūriškumo matai ↪itakoja vienas kit ↪a, t.y. vienos amino rūgšties
struktūriškumo matas dalinai apsprendžia kaimyninės amino rūgšties (kaimynės) struktū-
rin ↪e būsen ↪a. Todėl GOR algoritmu paremti antrini ↪u baltymo struktūr ↪u nuspėjimo metodai

↪ivertina ne tik centrinės (analizuojamoje pozicijoje esančios), bet ir kaimyni ↪u (po 8 ↪i abi
puses) struktūriškumo matus. Taigi (2) išraiška taikoma ir visiems kaimynams sumuojant
j ↪u struktūriškumo mat ↪u ↪itakas.
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čia:
Rn – kaimyninė, per n pozicij ↪u nuo centrinės nutolusi amino rūgštis,
I(S; Rn) – kaimyninės amino rūgšties struktūriškumo matas.
Tokiu atveju metode naudojam ↪u struktūriškumo mat ↪u matricos dydis yra 3×20×17,

o metodo tikslumas siekia 63%.
Kaimyninės amino rūgšties ↪itaka centrinei struktūrinei būsenai priklauso nuo cent-

rinės bei kaimyninės amino rūgšči ↪u prigimties, todėl (4) išraiška GOR metodo trečiojoje
versijoje (GOR III) naudojama žinomos prigimties amino rūgšties struktūrinei būsenai
nusakyti.
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Tokiu būdu metode naudojam ↪u struktūriškumo mat ↪u matricos dydis padidėja iki 20×
3 × 20 × 16, o metodo tikslumas siekia 64%.

2.3. Metodo išplėtimas

GOR metodo autoriai daug dėmesio skiria kaimyni ↪u struktūriškumo matams ↪ivertinti, ta-
čiau nekreipiamas dėmesys ↪i susidaranči ↪u antrini ↪u struktūr ↪u tarpusavio s ↪aveikas. Baltymo
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sintezės metu susidarantys antrini ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u komponentai s ↪aveikauja tarpusa-
vyje ir neretai tolimesni struktūrini ↪u būsen ↪u pokyčiai apsprendžiami ne kaimyn ↪u prigim-
tis o j ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u susidarymas (struktūrinė būsena ↪itakoja struktūrinei būsenai).

↪I (5) išraišk ↪a ↪itraukus kaimynės struktūrin ↪e būsen ↪a, gauname:
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Taip peržiūrint visas kaimyni ↪u struktūras, ↪ivertinama centrinės amino rūgšties
struktūrinės būsenos susidarymo informacija.
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Šios lygties sprendimo variantai yra keli. Dabar pateikiamas supaprastintas spren-
dimo variantas, kuris buvo išbandytas praktiškai nuspėjant baltymo antrin ↪e struktūr ↪a.
Struktūrini ↪u būsen ↪u nuspėjimo metu analizuojamos iš karto dviej ↪u (centrinės ir kaimy-
ninės) struktūrini ↪u būsen ↪u susidarymas, todėl uždavinio sprendimo metu daroma prie-
laida:

I(∆S) =
3∑

i=1

I(∆S; ∆Si
n), (8)

kurios dėka (7) išraiška tampa ekvivalentiška (5). Tokiu būdu ↪ivertinus centrinės amino
rūgšties struktūrinės būsenos susidarym ↪a, yra ↪ivertinama kaimyni ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u
susidarymas remiantis centrinės ir kaimyninės struktūrini ↪u būsen ↪u populiarumu.

I(∆Sn) = I(∆S0) × P (S0, Sn|R, Rn), (9)

čia P (S0, Sn|R, Rn) – tikimybė aptikti struktūrini ↪u būsen ↪u kombinacij ↪a (1 iš 9), prie tam
tikros amino rūgšči ↪u kombinacijos.

Bendru atveju kiekvieno baltymo sekos taško galimas struktūrinis būvis nusakomas
remiantis dviej ↪u komponent ↪u rezultatais:

1) centrinės ir kaimyni ↪u struktūriškumo mat ↪u ↪itakos,

2) centrinės ir kaimyni ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u kombinacij ↪u populiarumu.

Taigi ir bendras kiekvieno sekos taško struktūrinis būvis nusakomas dviej ↪u komponenči ↪u
pagalba.

I(∆S) = I(∆S0) × K1 + I(∆Sn) × K2. (10)
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2.4. Sprendimas

Varijuojant komponenči ↪u svorio koeficientais kaimyni ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u ↪itakos

↪ivedimas leido klasikinio GOR metodo tikslum ↪a padidinti apie 1% (2 pav.).
Gautas metodo tikslumo padidėjimas yra reikšmingas, kadangi metode naudojam ↪u

struktūriškumo mat ↪u matricos dydis padidėjo nežymiai, lyginant su GOR metodo evoliu-
cijos metu gautais tikslumo bei matricos dydžio pokyčiais (1 lentelė).

Kitas (6) lygties sprendimo variantas yra subtilesnis ir jis nėra išbandytas praktiškai.
Siūloma, pagal (6) lygt ↪i analizuoti visas ↪imanomas struktūrini ↪u būsen ↪u kombinacijas,
kiekvienai kaimynei ir iš gaut ↪u duomen ↪u (3 pav.) parinkti optimali ↪a centrinės struktūrin ↪e
būsen ↪a.

2 pav. Kaimynini ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u ↪ivertinimo rezultatai, priklausomybėje
nuo suteikto jiems svorio K2 (K1 + K2 = 1).

1 lentelė. Antrini ↪u baltymo struktūr ↪u nuspėjimo metod ↪u tikslumo pokytis

Eil.
Nr.

Metodai
Parametr ↪u
skaičius

Parametr ↪u
pokytis kartais

Tikslumo
pokytis

1 GOR I 20 × 17 × 3 1 0

2 GOR III 20 × 17 × 3 × 20 20 0,5

3 GOR Is 20 × 3 × 17 × 3 3 1

a) 87654321012... b) 87654321012...
MADFRTIJKLM... MADFRTIJKLM...
H ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ H ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N81 SCHHSSC′N16
H ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ S ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N82 ∗SHHCCSC′N26
H ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ C ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N83 ∗ ∗ SHHCCSC′N33
S ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ H ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N84 ∗ ∗ ∗CSHHHSC′N49
S ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ S ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N85 ∗ ∗ ∗ ∗ CCHSSSC′N59
∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗
∗H ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗H ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N71
∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗
∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗HH ∗ ∗ ∗ ∗ ⇒ N11
∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗ ∗

3 pav. Optimali ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u kombinacij ↪u parinkimas. a) ↪Ivertinamas kiekvienos
struktūrini ↪u būsen ↪u poros populiarumas, b) Išrenkamos populiariausios poros ir

atliekama optimizacija.
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Pagal pasirinkt ↪a centrin ↪e struktūrin ↪e būsen ↪a atitinkamai parenkamos optimalios kai-
myni ↪u struktūrinės būsenos ir gaunami lokali ↪u 17-tuk ↪u struktūrini ↪u būsen ↪u spėjimai.
Kiekvienas sekos taškas nusakomas 17 kart ↪u, iš kuri ↪u turi būti parenkamas optimalus.
Kadangi struktūrinės būsenos parinkimas turi gr ↪ižtam ↪aj ↪i ryš ↪i ( ↪itakoja prieš tai pasirinkt ↪u
struktūrini ↪u būsen ↪u pokyčius), tikslinga naudoti iteracin ↪i optimalios struktūrinės būsenos
nusakym ↪a.

Be abejo, galima š ↪i optimizavimo uždavin ↪i spr ↪esti be tarpini ↪u (lokaliai optimali ↪u frag-
ment ↪u) nusakym ↪u, tačiau tokiu atveju pernelyg didelis laisvės laipsni ↪u skaičius labai ap-
sunkint ↪u uždavinio sprendim ↪a.

3. Išvados

Sėkmingai pritaikytas vienas iš galim ↪u baltymo antrini ↪u struktūr ↪u nuspėjimo metodo
GOR išplėtimas panaudojant struktūrini ↪u būsen ↪u tarpusavio s ↪aveikas. Gauti rezultatai
rodo, kad struktūrini ↪u būsen ↪u s ↪aveikos ↪ivertinimas yra reikšmingas ir suteikia papildo-
mos informacijos apie baltymo antrini ↪u struktūr ↪u susidarymo ypatybes.
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Modify possibilities of the secondary structures prediction method

A. Špokas, A. Timinskas

It was analyzed dependence of the average accuracy of secondary protein structure prediction
on various GOR algorithm modifications. In essence new modification has expanded informational
parameter set by taking into account secondary structure of neighboring amino acid. The accuracy
of the method with this modification increases almost for 1 percent. This increase in accuracy is
quite significant, as the amount of informational parameters increases not much.


