M MAGYAR BIOINFORMATIKAI TARSASAG
%Vy 1117 Budapest Magyar Tudosok korutja 2.
B T http://www.mabit.org.hu, mabit@mabit.org.hu

RireQ

MAGYAR BIOINFORMATIKAI TARSASAG

KUTATOSZEMINARIUM

Idépont:

2022. aprilis 21, 14:00
Helyszin:

Zoom
Eléado:

Véaradi Mihaly (EMBL-EBI, Hinxton, UK)
Cim:

AlphaFold Fehérje Szerkezeti Adatbazis: Nagy pontossagu térszerkezeti

modellek az ismert fehérjék jelentls szdzalékara
Kivonat:

Az AlphaFold Fehérje Szerkezeti Adatbazis (AlphaFold DB,
https://alphafold.ebi.ac.uk) egy nyiltan elérhetd, kiterjedt adatbazis magas
pontossagu fehérje térszerkezeti predikcidk részére. A szerkezetek a
DeepMind csapat AlphaFold v2.0 mesterséges intelligencia algoritmusan
alapulnak, és hatalmas mértékben novelték meg a szerkezeti bioldgusok és
bioinformatikusok rendelkezésére allé adatok mennyiséget. Az AlphaFold DB
kilonféle adatmegjelenitési médokat és programozott hozzaférést (API)
biztosit atomi-szintl koordinatdkhoz, aminosav-szintd modell konfidencidhoz
és az Ugynevezett predikalt illesztési hibakhoz. Az AlphaFold DB elsé verzidja
tobb mint 360,000 szerkezetet tartalmazott, majdnem teljesen lefedve 21
modellorganizmus proteomjat, mig tovabbi frissitések a kozel teljes
SwissProt adatbéazis szekvencidival és tovabbi 26, elsésorban
kdzegészségugyi jelent6ségl proteommal gazdagitottdk az adatszettet. Mig
a jelenlegi verzidé kozel 1-millié szerkezetet tartalmaz, a kovetkezé
hénapokban ez tovabb fog bévulni, tébb mint 150-milliéra, lefedve a teljes
UniRef90 szekvencia szettet. Az el6adasban attekintést nyujtok a fehérjék
térszerkezeti predikcioirél,az AlphaFold v2.0 erdsségeirdl és gyenge
pontjairél. Bemutatom az AlphaFold adatbazist, a jelenleg hozzaférhet6
adatok tipusait, és beszélek a kdzeljovében varhaté fejleményekrdl is. Végul
tagabb kontextusaba helyezem az AlphaFold adatbazist, mas, hasonlé
adatforrasokhoz és integralt platformokhoz viszonyitva.




