Überblicksdarstellung einer Sequenz
In einem ersten Schritt öffnen wir die Datei „DNA-Sequenz des Locus D1S80“. 

Frage:
Kann man Sequenz-Wiederholungen erkennen?

Nach dem Öffnen eines Dot Plot Programms (zB Dotlet) erscheint folgender Bildschirm:


[image: image1.emf]
Durch Drücken auf „input“ öffnet sich ein weiteres kleines Fenster. Bei „Name (optional) geben wir am besten „D1S80“ ein. In das große Feld darunter (NUR) die Sequenz aus der Datei „DNA-Sequenz des Locus D1S80“.
Anschließend ändern wir noch die Einstellung im letzten DropDown-Feld von 1:1 auf 1:2. Mit „Compute“ kommen wir zu folgendem Ergebnis:

[image: image2.emf]
Die parallelen Linien geben die Wiederholungen in der Sequenz wieder. Klickt man in diesem Plot exakt auf die durchgehende diagonale Linie, sodass hier die gleichen Zahlen stehen, so sollten beide aufeinanderliegenden Sequenzen blau markiert sein. 
Jetzt wandern wir durch mehrmaliges Betätigen der Pfeiltaste so weit nach links, bis wieder beide Sequenzen komplett blau sind (zumindest fast, einige weiße Stellen werden bleiben).

Frage:
Wie oft hat man drücken müssen? Das heißt, wie lange ist eine Wiederholung in der Sequenz?
Was bedeuten die weißen Lücken?


Dieses Programm trägt die eingegebene Sequenz horizontal und vertikal auf und vergleicht anschließend Spalte für Spalte und Zeile für Zeile. Bei jenen Positionen, bei welchen der gleiche Buchstabe steht, wird das Feld weiß. Daher muss es immer eine diagonale Linie geben, wenn man eine Sequenz mit sich selbst vergleicht.
Man kann jedoch auch zwei unterschiedliche Sequenzen miteinander verleichen. 

Frage:
Wie sieht ein solcher Plot aus, wenn ein krankes mit einem gesunden Gen verglichen wird, wobei bei dem kranken ein Teil des Gens verloren gegangen ist?
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