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概要
WoLF PSORTはアミノ酸配列から蛋白質の細胞内局在部位を予
測する。WoLF PSORTの予測法は、PSORTIIプログラムの大幅な
改良で、局在化モチーフのほかに、アミノ酸組成にように局在
化との因果関係は弱いが局在部位と相関がみられる特徴に基づ
いて予測を行なう。WoLF PSORTはPSORTとPSORTIIと同じく、
予測結果以外にも局在化シグナルについて有効な情報を表示す
るようになっている。

我々の計算実験(APBC06)ではWoLF PSORTの予測率は80％を越
えている。特に、数の多い局在部位では、配列上の類似度があ
まりなくても、WoLF PSORT から有意義な予測結果が得
れ、BLASTのような配列類似度検索ツールを補うことができ
る。

データセット
WoLF PSORTのデータセットは主にUniprotの記述に基づいて作
られている。現在使われているデータセットは動物で12,000
個以上、植物と真菌類それぞれ 2,000個以上の蛋白質を含ん
でいる。データセットは主にUniprotを元にして集めたが、 
Gene Ontologyから取った、数百個のナズナ(Arabidopsis 
thaliana) 蛋白質も含まれている。

特徴徴量

PSORT(中井、金久)、とiPSORT(坂内ら)、の特徴の一部分に、
アミノ酸組成や 配列の長さを加えた集合を特徴量の候補とし
て採用している。 

分類法

我々が開発したWoLFプログラムで特徴量の選択と 重み付けを
行なった後、重み付きkNN法で分類を行なう。つまり、クエ 
リ配列を予測する方法は、局在予測用の特徴量から計算した類
似度で、データ セットの中からクエリ配列にもっとも類似し
たk個の蛋白の局在部位を 参考にして予測を行なう。

詳しくは wolfpsort.org
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配列類似度とWoLF PSORT特徴量類似度を組み合わせた
局在予測とデータベース検索

Ｃ末端膜組み込みシグナル内部膜組み込みシグナル

バクテリアβバレル膜蛋白質予測

WoLF PSORT次期版では、配列の上に
特徴量の一致個所や、WoLFPSORT類
似度と配列類似度の判別面、を表示
する画面を加える予定。

http://wolfpsort.org/WoLFName.html.ja.iso2022-jp

