Structural Bioinformatics
Assignment 6
The purpose of this assignment is to familiarize you with secondary structure prediction tools such as PSIPRED.  Specifically, you will use the program to predict secondary structure of a protein of your choice.

1. Download a structure from the PDB.

2. Browse to a secondary structure predictor (PSIPRED, JPRED)

3. Using the secondary structure predictor, predict the secondary structure of the protein.
4. Calculate the % of correct prediction ([no. of residues with correctly predicted secondary structure] /  [total no. of residues] * 100).  You can obtain the actual secondary structure using DSSP or by browsing the sequence information on the PDB.

PDB ID: 4DAJ , chain A, length- 479aa
Secondary structure predictor: PSIPRED
ל- 287 ח"א מתוך 479 הניבוי היה נכון, לכן אחוז הניבוי הנכון- 59.91%
______________________________________________________________________________
הסבר למה עשיתי-

(השוואתי את המבנים בקובץ אקסל כאשר- H I G - הליקס(H) , E B - בטא (E), C T S space - coil (C) ואז בעמודה סמוכה

IF (col.PDB=col.PSIPRED ,1,0(

וסכימה של העמודה הזו – פונקציית sum
ניתן לכתוב תוכנית שתקבל את שני הקבצים – שתקרא את המבנה ותכניס למערך . תעבור על המערך של המבנה נה- PDB ותשנה את האותיות כך שיהיו רק H E C. ואז להשוות בין המערכים – ולשים ערכים במערך חדש כך שאם התוים במערכים זהים באותו מקום, המקום המקביל במערך החדש יקבל ערך אחד ואם הם לא זהים הוא יקבל את הערך 0 ואז לסכום את המערך החדש.
