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Taman teoksen tekijanoikeudet kuuluvat CSC - Tieteellinen laskenta Oy:lle. Teoksen
tai osia siitd voi kopioida ja tulostaa vapaasti henkilokohtaiseen kdyttoon sekd Suomen
yliopistojen ja korkeakoulujen kdyttoon edellyttden, ettd kopioon tai tulosteeseen liitetddn
tama ilmoitus teoksen tekijanoikeuksista. Teosta ei saa myyda tai siséllyttdd osaksi muita
teoksia ilman CSC:n lupaa.



1 Johdanto

Bio- ja tietoteknologian kehittyminen avaa jatkuvasti uusia mahdollisuuksia biotieteiden
tutkimuksessa. Biologisen ja ladketieteellisen informaation tietokoneavusteisesta kerdamis-
estd, prosessoinnista ja analysoinnista on syntynyt uusi kasvava tieteenala, jota kutsu-
taan bioinformatiikaksi. Bioinformatiikan kirjallisuutta tai muuta opetusmateriaalia on
julkaistu vasta vahan ja terminologia on epdyhtendista. Téastd syystd suomalaisista bioin-
formatiikka-asiantuntijoista koostuva Bioverkko paatti koota bioinformatiikan keskeista
sanastoa tukemaan bioinformatiikan opetusta sekéd uusia bioinformatiikan kayttajia ja
tutkijoita. Tavoitteena oli, ettd sanasto toimisi osaltaan siltana bioinformatiikassa yhdis-
tyvien tieteenalojen vélilla.

Bioinformatiikan sanaston ensimmadiseen versioon on pyritty kokoamaan tdrkeim-
miét bioinformatiikan termit. Lisdksi mukaan on otettu bioinformatiikkaan laheisesti li-
ittyvien tieteenalojen ja tekniikoiden (molekyylibiologia, tietojenkésittely) termejd, jotka
esiintyvét usein bioinformatiikan yhteydessa. Sanastoon on myos koottu joukko yleis-
esti kdytettyja bioinformatiikan algoritmejd, ohjelmistoja ja tietokantoja. Ndiden suhteen
sanastoa voidaan pitdd vain suuntaa-antavana. Ohjelmistoja, tietokantoja ja verkkopalvelui-
ta on tarjolla niin runsaasti, ettd objektiivinen tarkeimpien bioinformatiikan tyokalujen ja
tietoldhteiden valikoiminen néin lyhyeen listaan lienee mahdotonta.

Haluamme kiittdd kaikkia sanaston valmistelussa avustaneita henkiltita. Erityisesti
Manne Miettistd sanaston XML-sivujen tuottamisesta. Jouni Aspia, Juha Haatajaa, Liisa
Laakkosta, Tapio Salakoskea, Pekka Uimaria, Esko Ukkosta ja Imre Vastrikid haluamme
kiittdd sanastosta annetusta palautteesta.

Kaikki sanastoa koskeva palaute on tervetullutta. Sanastoa kehitetaan edelleen ja se
pyritddn pavittimaan saadun palautteen perusteella noin kerran vuodessa. Lisattdessa
sanastoon uusia termejd tulee pddpaino olemaan bioinformatiikan termeissd. Ohjelmis-
tojen ja palvelinten nimist6d, samoin kuin tietotekniikan ja molekyylibiologian termeja
lisdtdan vain, mikali ne katsotaan bioinformatiikan kannalta erityisen tdrkeiksi. Palaut-
teen voi ldhettdd Kimmo Mattilalle osoitteeseen Kimmo.MattilaQcsc.fi.

Espoossa 5.12. 2000
Sanastotydryhma



2 Kaikki termit aakosjadrjestyksessa

Numerot ja symbolit

(-)-strand (-)-juoste (DNA:ssa), ((-)-nauha, (-
)-siiie), templaattijuoste Syntyva juoste on
templaatille komplementaarinen.

(+)-strand (+)-juoste (DNA:ssa) ((+)-nauha,

(+)-siiie) Koodaava juoste, jonka kaltainen
syntyvéd juoste tulee olemaan. Vastinju-
oste, joka ei ole templaattijuoste. (+)-
juosteella ja ldhettiRNA:lla on sama sek-
venssi (poikkeuksena T:n korvaus U:lla).

3’-end 3’-piii nukleiinihappojuosteessa Merk-
intd 3’ viittaa sokeriyhman hiiliatomien
numerointiin. Katso kuvaa 2

3’-splice site 3’-silmukointikohta

5’-end 5’-pid nukleiinihappojuosteessa Merk-
intd 5" viittaa sokeriryhmén hiiliatomien
numerointiin. Katso kuvaa 2

5’-splice site 5’-silmukointikohta

A

Ab initio lat. Alusta, perusteista Lasken-
nassa ab initio menetelmilld pyritddn
Ioytaméan ratkaisu annetun teorian pe-
rusteella, ilman kokeellisen aineiston oh-
jausta. Esimerkiksi proteiinin 3-ulotteisen
rakenteen ennustaminen puhtaasti teo-
reettisen mallin avulla.

acceptor akseptori, vastaanottaja  Atomi,
molekyyli tai solu, joka vastaanottaa
luovuttajalta  esimerkiksi  elektronin,
molekyylin tai molekyyliryhman

acceptor-(3')-splice site akseptori-3’-
silmukointikohta

A-DNA A-DNA B-DNA:sta dehydraation
kautta syntynyt rakennemuoto, jossa on
11 emdsparia/kierre. Katso B-DNA ja Z-
DNA.

alignment rinnastus (kohdistus, linjaus)
Sekvenssien vastinmerkkien tai vastinko-
htien sijoittaminen kohdakkain.

allele alleeli, vastingeeni Geenin vaihtoe-
htoiset muodot, jotka sijaitsevat samas-
sa kohdassa kromosomissa. Alleeleja voi
samalla diploidilla normaalikaryotyyp-
piselld yksilolld olla kerrallaan vain kaksi,

joko kaksi samanlaista (homotsygootti) tai
kaksi erilaista (heterotsygootti).

a-carbon a-hiili Katso selitystd aminohap-
pojen osien nimedmisestd. Katso kuvaa 4

a-helix a-kierre  Proteiinin  sekundé&éri-
rakenne, jossa proteiinipddketju muo-
dostaa kierteen. Kierrettd pitdvat koos-
sa ensimmadisen (n) peptidisidoksen kar-
bonyyliryhmin ( C=O ) ja neljannen (n+4)
peptidisidoksen amidiryhmin ( H-N )
valiset vetysidokset.

alternative splicing vaihtoehtoinen sil-
mukointi,  pujonta  Proteiinituotannon
sadtely lahettiRNA:n prosessoinnilla. Ek-
sonien koodaamien ldhettiRNA-sekvens-
sien liittdminen toisiinsa vaihtoehtoisista
kohdista saa aikaan erilaisten protei-
inien tuotannon, tai ldhettiRNA:n, jota ei
transloida.

Alu sequence Alu-sekvenssi, yleinen toisto-
jakso Useissa ihmisen introneissa toistuva
sekvenssi, joka tunnistetaan Alul-restrik-
tiokohtien avulla. Homologiselle rekom-
binaatiolle alttiita kohtia.

AMBER Biologisille makromolekyyleille
kehitetty mallitusohjelmisto ja voimak-
enttd. http:/ /www.amber.ucsf.edu/amber/
amber.html

amber mutation amber-mutaatio Lope-
tuskodoniin (UAG) johtava mutaatio.

amphipathic amfipaattinen Molekyyli tai
sen osa on amfipaattinen, mikili sen pin-
nalla on selkedsti erillisid vesihakuisia ja
vesipakoisia alueita.

amphipathic helix amfipaattinen kierre Pro-
teiinirakenteessa esiintyva kierrerakenne,
jossa vesihakuiset ja vesipakoiset amino-
hapot sijoittuvat kierteen vastakkaisille
puolille.

amplification vahvistus, suurennus; erityis-
esti PCR:n yhteydessi myos monistaminen

annealing (hybridization) 1. Molekyyli-
biologiassa: komplementaaristen yksin-



auhaisten nukleiinihappojen pariutumi-
nen. 2. Numeriikassa: Simulated An-
nealing, laskennallinen menetelmd, jota
kdytetdan mm. optimointitehtavissa.

annotation sekvenssikuvaus, annotaatio.

Sekvenssitietokantojen yhteydessa: sek-
venssin ominaisuuksien kuvaaminen
varsinaisen sekvenssin lisdksi tietokan-
nassa. Genomisekvenssistdi  voidaan
madrittdd tunnettuja ja  ennustettu-
ja geenejd, ndiden koodaavia alueita
ja sddtelyalueita, variaatioita, STS-ko-
htia jne. Proteiinisekvenssin kuvaus voi
puolestaan sisdltdd tietoja proteiinin
toiminnasta, translaation jilkeisistd mod-
ifikaatioista, domeineista, aktiivisista ko-
hdista ja rakenteesta.

anticodon antikodoni Siirtdja-RNA:n (tR-
NA:n) kolmen perdkkédisen kodonille vas-
takkaisen eli komplementaarisen nukleo-
tidin muodostama tripletti, joka koodaa
yhtd aminohappoa. Antikodoni tunnistaa
kodonin, mikd mahdollistaa aminohappo-
jen sijoittamisen oikealle kohdalle pep-
tidiketjussa.

anticodon arm antikodonisilmukka tRNA:n
antikodonin sisdltdva osa.

antiparallel vastakkaissuuntainen,
alleelinen

antipar-

antisense Geenille vastakkainen DNA-
sekvenssi, joka toimii RNA:n mallina tran-
skriptiossa.

autosome autosomi Muu kuin sukupuo-
likromosomi.

B
BAC (bacterial artificial chromosome) kat-
so bacterial artificial chromosome.
backbone piiketju (selkiranka, ranka)

bacterial artificial chromosome (BAC)
keinotekoinen bakteerikromosomi Molekyyli-
biologiassa kéytetty kantaja (vektori).

bait koetin Katso: probe

base emis Nukleiinihappojen yhteydessa:
Nukleiinihappojen perusyksikkd. DNA:n
neljd emadstyyppid ovat adeniini (A),

guaniini (G), tymiini (T) ja sytosiini (C).
RNA:ssa tymiinin tilalla esiintyy urasiili
(©).

base pair (bp) emidspari  Nukleotidien
emdkset, jotka kaksijuosteisessa DNA:ssa
sitoutuvat toisiinsa vetysidoksilla. DNA:mn
nelja emdstd ovat adeniini (A), guaniini
(G), tymiini (T) ja sytosiini (C). Emds-
pareilla tarkoitetaan yleensi pareja A-T ja
G-C, jotka ovat energeettisesti edullisim-
mat. RNA:ssa T korvautuu urasiililla (U).

Bayes’ rule Bayesin siinto Bayesilaisen to-
dennékoisyyslaskennan perusolettamus.
Bayesin sddntdd kdytetddn arvioitaessa
ehdollisia todenndkoisyyksid, eli kah-
den tai useamman parametrin vaikutus-
ta jonkin tapahtuman todennikoisyyteen.
Esim. kahden parametrin (A ja B) tapauk-
sessa sddantd on muotoa: Tapahtuman A
ehdollinen todennékoisyys tapahtuman B
yhteydessd, P(A1B) on yhtd suuri kuin
tapahtuman A kokonaistodenndkoisyys,
P(A), kertaa tapahtuman B ehdollinen
todenndkoisyys tapahtuman A yhtey-
dessd, P(BIA), jaettuna B:n kokonais- to-
denndkoisyydelld, P(B). P(A1B) = P(A)
P(BIA) / P(B)

Bayesian Bayesilainen Menetelmd, jossa
kdytetdan Bayesin sdantoa.

B-DNA B-DNA DNA:n hydroitu raken-
nemuoto (Vertaa: A-DNA ja Z-DNA).
Watsonin ja Crickin kuvaama DNA-
rakennemuoto, jossa on 10,4 emés-
paria/kierre.

B-hairpin hiusneularakenne Proteiinin
sekundéérirakenne, joka koostuu kahdes-
ta vastakkaissuuntaisesta [-sdikeestd ja
niitd yhdistavésta silmukasta.

B-sheet (-levy, p-taso Vierekkidisten (-
sdikeiden muodostama vetysidosten sta-
biloima proteiinien sekundiarirakenne.
Taso on yhdensuuntainen tai vas-
takkaissuuntainen sen mukaan, kulke-
vatko vierekkdisten sdikeiden pep-
tidiketjut saman- vai erisuuntaisesti.

B-strand (-siie Proteiinin  sekund&ari-
rakenne, jossa pddketju on lihes mak-



simaalisesti oienneena. [-sdikeet voivat
esiintyd yksittdin, mutta yleensd ne si-
joittuvat proteiinirakenteissa vierekkdin
muiden [-sdikeiden kanssa muodostaen
B-levyja.

B-turn B-kiinnds Proteiinin sekund&dari-
rakenne, jossa peptidiketju kaantyy
jyrkasti kolmen aminohapon matkalla.
Vetysidos pitdd kaannosta koossa. (-
kddnnoksid tunnetaan useita eri tyyppe-
ja.

bioinformatics bioinformatiikka Biolo-
gisen ja lddketieteellisen informaation ti-
etokoneavusteinen kerdaminen, proses-
sointi ja analysointi.

BLAST (Basic Local Alignment Search
Tool) Ohjelma/algoritmi joka etsii
hakusekvenssin kanssa samankaltaista
sekvenssid ja rinnastaa sekvenssit
paikallisesti. Hakusekvenssi ja -tietokanta
voivat olla nukleotidi- ja protei-
inisekvenssien mikd tahansa yhdistelma
eli DNA-sekvenssilla voi hakea myos
aminohapposekvenssitietokannasta  ja
pdin vastoin. http://www.ncbi.nlm.nih.
gov/BLAST/

BLITZ Rinnakkaislaskentaa hyoddyntdva
Smithin ja Watermanin algoritmiin poh-
jautuva sekvenssihakuohjelma.

BLOCKS Tietokanta ja analyysipalvelin
hyvin samankaltaisten proteiinisekvenssi-
alueiden etsintddn ja vertailuun. http://
www.blocks.therc.org/

BLOSUM (Blocks  Substitution = Ma-
trix)Pisteytysmatriisisarja, jota kdytetddn
sekvenssianalyyseissd. Perustuu BLOCKS-
tietokannan kaukaista sukua olevien sek-
venssien paikallisiin rinnastuksiin.

blunt ended tylppipiinen Kaksinauhaisen
DNA:n pdd, jossa kumpikin nauha on
yhtd pitka.

bootstrap itselataava Menetelmd, jossa al-
goritmin antamaa tulosta testataan tois-
tamalla algoritmia sekoitetuilla aloitusar-
voilla tai syottotiedoilla. Sekoitus tehddan
satunnaisesti, mutta kuitenkin taval-
la, jonka ei pitdisi vaikuttaa kaytetyn

menetelmidn antamaan tulokseen.
bp (base pair) katso base pair.

byte (MB) tavu Mddramittainen, yleensd
kahdeksan bitin muodostama kokonaisu-
us. Bsimerkiksi yhden kirjainmerkin esit-
tdmiseen tarvitaan yleensa yksi tavu.

C

CAAT-box CAAT-sekvenssi Useiden eu-
karyoottigeenien promoottorialueella si-
jaitseva konservoitunut DNA-sekvens-
si, joka yleensd osallistuu transkripti-
on sddtelyyn. CAAT-sekvenssi sijaitsee
yleensd ns. TATA-laatikon 5’-puolella, n.
50 - 200 nukleotidia alavirtaan transkripti-
on aloituskohdasta.

CAI (codon adaptation index) katso codon
adaptation index.

candidate gene DNA-alue, jonka sijainti ja
sekvenssi saattavat liittyd tarkasteltavaan
ominaisuuteen, esim. perinnolliseen
sairauteen.

cap Kemiallinen rakenne, joka li-
itetddn  aitotumallisten  esi-lihettiR-
NAmn 5-pddhdn transkription jdl-
keen. Modifioitu guanosiinitrifosfaatti-
7-metyyliguanosiini, joka on liittynyt 5’-
5" trifosfaattisidoksella ldhettiRNA:n 5'-
paahan.

cap site ldhettiRNA: 5’-pdd. Kohta, johon
cap-rakenne liitetddn, merkitddn usein
geeniin +1:114.

carrier kantaja 1. Taudinkantaja, yksilo, jo-
ka ei itse sairasta tautia, mutta voi vilittia
sen aiheuttajaa (bakteeria, virusta) mui-
hin yksildihin. 2. Heterotsygoottinen yk-
silo, jolla on kromosomistossaan peittyva
geeni (esim. tautia aiheuttava). 3. Kuljetta-
va aine, kantaja-aine, vektori.

CATH (Class, Architecture, Topology and
Homologous superfamily). Tietokanta,
jossa PDB-rakenteiden proteiinidomeenit
on luokiteltu rakenteellisten ominaisuuk-

sien mukaan. http://www.biochem.ucl.ac.
uk/bsm/cath/

c¢DNA (complementary DNA) komplemen-



taarinen DNA, vastakkainen DNA DNA-ju-
oste, joka on syntetisoitu kdyttden mallina
RNA:ta.

cDNA library cDNA-kirjasto ~ Kokoelma
cDNA-molekyylejd, jotka on pakattu kan-
tajaan (plasmidi, faagi).

Celera Genomien sekvensointiin erikois-
tunut yhtio. http: //www.celera.com/

centimorgan (cM) senttimorgan Geneet-

tisen etdisyyden mitta (1/100 Morgania).
1 cM vastaa karkeasti ottaen 1 miljoon-
aa emdsparia DNA:ta ja yhden pros-
entin rekombinaatiofraktiota. Rekombi-
naatiofraktion ja karttaetdisyyden tark-
ka suhde maaritellddn karttafunktioiden
avulla.

centromere sentromeeri ~Kromosomikési-
varsien kiinnittymiskohta, johon tuman
jakautumisessa kiinnittyvdt myos tuma-
sukkulan sdikeet.

chaperone kaperoni Proteiini, joka avustaa
toisen proteiinin laskostumista.

CHARMM Biologisille makromolekyyleille
kehitetty mallitusohjelmisto ja voimakent-
td. http:/ /yuri.harvard.edu/

chiasma kiasma Meioosissa homologisten
kromatidien vilille muodostuva rakenne,
joka mahdollistaa kromatidien geneet-
tisen materiaalin vaihtuminen eli tekijdin-
vaihdunnan.

chip (oligonucleotide array) geenilastu,
DNA-siru Lasi- tai piilevy, tai kalvo, jonka
pinnalle on syntetisoitu tai sidottu DNA-
molekyylejd (geenien osia tai oligonuk-
leotideja). Kaytetddn esimerkiksi gee-
nien ilmentymisen analysoimisessa. Katso
DNA microarray/cDNA array.

Chou-Fasman analysis Choun ja Fasmanin
analyysi Yksi proteiinien sekund&érirak-
enteen ennustusmenetelmista.

chromatid kromatidi Kahdentuneen kro-
mosomin puolikas eli kromosomin
puolikkaat ennen  solunjakautumista
edeltdvdd mitoosin metafaasivaihetta tai
meioosin toisen jaon loppuvaiheita.

chromatin kromatiini Kromosomin

pakkautunut DNA-rihma histoniprotei-
ineineen. (Mikroskooppisesti: tihedsti
pakkautunut heterokromatiini ja 16ysem-
pi eukromatiini).

chromosomal map kromosomikartta ~ Kro-
mosomikuva, jossa on merkittynd geen-
imerkkien fyysinen sijainti.

chromosome kromosomi DNA-rihma, jo-
ka aitotumallisilla pakkautuu tiiviisti
histoniproteiinien avulla. Pddosa solun
geenistostd on kromosomeissa.

clade oksa, haara sukupuun haara, kehitys-
linja. Samansukuinen ryhma.

cladogram kladogrammi Puukaavio, jo-
ka kertoo tarkasteltavien yksikdiden
eriytymisjdrjestyksen, muttei erkaan-
tumiseen kulunutta aikaa. Perustuvat
kladistisiin ominaisuuksiin, joiden olete-
taan sisaltdvan tietoa kehityshistoriallises-
ta alkuperésta.

clone klooni Perinnollisesti samanlaisten
yksiloiden tai solujen joukko.

Clustal (ClustaW, ClustalX) Monen sek-
venssin (DNA- tai aminohappo-) rin-
nastusohjelma. http://www.infobiogen.fr/
docs/ClustalW /clustalw _help.html

cM (centimorgan) katso centimorgan.

coalescent yhteensulautuminen Evoluutio-
biologiassa: teoria, jossa nykyhetkestd
palataan mutaatioiden kautta muinaisiin
alleeleihin. Voidaan kayttda esimerkiksi
mutaatiotaajuuksien arvioinnissa.

coding strand koodaava juoste. Genomisen
DNA:n juoste, jonka sekvenssi kopioituu
lahettiRNA:han. Sekvenssid julkaistaessa
esitettdvd emdsjdrjestys.

codominance kodominanssi Periy-
tymistapa, jossa molemmat alleelit
ilmenevit fenotyypissa.

codon kodoni  ldhettiRNA:ssa  kolme

perakkaistd emadstd, jotka proteiinisyn-
teesissd vastaavat yhtd aminohappoa tai
translaation lopetusta.

codon adaptation index (CAI)  kodonien
adaptaatioindeksi Synonyymikodonien
kdyttoon liittyva mitta.



cohesive end koheesiivinen piid Kaksiju-
osteisen DNA:m péd, jossa toinen juoste
on pidempi eli jatkuu yksijuosteisena.

coiled coil kiertynyt  kierre  Proteiini-
rakenne, jossa samansuuntaiset a-kierteet
kiertyvit toistensa ympari.

complementary komplementaarinen Vastin-
tai nukleiinihappojuoste, jonka jokainen
nukleotidiemds pariutuu (Watson-Crick -
periaatteen mukaisesti) toisen juosteen
kanssa.

complementary base vastinemdis Kaksiju-
osteisessa DNA:ssa jokaista A:ta vastaa T
ja jokaista G:ta C.
complex disease monitekijiinen tauti Tila,
jonka syntyyn vaikuttavat useiden gee-
nien lisdksi my6s ymparistotekijat. Katso
multifactorial ja multigenic disease sekd
polygenic disorders.

consensus sequence konsensussekvenssi

DNA-, RNA- tai aminohapposekvenssiryh-
main perusteella matemaattisin menetelmin
tehty sekvenssi, joka kuvastaa nukleotidi-
en tai aminohappojen yleisintd muotoa
kussakin sekvenssin kohdassa. Alueet,
joilla vastaavuus on suuri, heijastavat
yleensd yhteistd toiminnallista historiaa.

contig jatkumo Lyhyistd, osittain

paallekkaisistd ~ sekvensseistd ~ yhdis-
telemélld muodostettu yhtendinen sek-
venssi.

cosmid kosmidi Kantaja (vektori), joka on
tehty yhdistamalla A-faagin DNA:ta bak-
teerin plasmidiin. Kdytetddn usein pitkien
DNA-fragmenttien kloonaamisessa.

covariance kovarianssi Kahden muuttujan
yhteistd vaihtelua kuvaava tunnusluku.

CpG island CpG-saareke Runsaasti C- ja G-
nukleotideja sisaltava alue. Usein ldhelld
aktiivisesti ilmennettdvid geeneja.

crossing over fekijiinvaihdunta ~ Geneet-
tisen materiaalin vaihtuminen vastinkro-
mosomien vélilld kromatidirihmojen risti-
inmenon yhteydessd meioosin 1. jaossa.

CSC - Tieteellinen laskenta Oy Opetus-
ministerion omistama voittoa tavoit-

telematon  osakeyhtit, joka tarjoaa
supertietokone-, laskenta-, ohjelmisto-,
tietokanta- ja asiantuntijapalveluita mm.
bioinformatiikassa. http://www.csc.fi

D

Dali Menetelma ja WWW-palvelin, jolla
voi verrata proteiinin 3D-rakennetta PDB-
tietokannassa oleviin rakenteisiin. Katso
my6s FSSP. http:/ /www.ebi.ac.uk/dali/

DD (differential display) katso differential
display.

DDBJ (DNA DataBank of Japan) Japani-
lainen nukleotidisekvenssitietokanta, jo-
ta ristiinpdivitetddn EMBL:n ja Gen-
Bankin kanssa. http://www.ddbj.nig.ac.
jp/Welcome.html

deamination deaminaatio
poisto.

Aminoryhmin

degeneracy degeneroituneisuus Molekyyli-
biologiassa: Useimpia aminohappoja voi
koodata useampi kuin yksi kodoni eli
samaa aminohappoa voi vastata useampi
kuin yksi nukleotidisekvenssi. Amino-
happosekvenssistd ei valttamattd selvid
alkuperdinen nukleotidisekvenssi, mut-
ta nukleotidisekvenssi voidaan yksiselit-
teisesti kddntdd aminohapposekvenssiksi.
Téstd johtuen geneettinen koodi voidaan
luokitella degeneroituneeksi koodiksi.

deletion poistuma, deleetio, puuttuma Nuk-
leiinihappojuosteen osan ja siind olevien
geenien poistuminen. Mutaatiotyyppi.

denaturation denaturoituminen Nukleiini-
happojen vastinjuosteiden irtautuminen
eméaspariutumisen purkautuessa, tai pro-
teiinien kolmiulotteisen rakenteen avau-
tuminen ulkoisten tekijéiden vaikutukses-
ta (lampotila, pH, jne.).

dendrogram dendrogrammi, puukaavio

Mikd tahansa puumainen kaavio, joka
kuvaa yksikkojen - kuten organismien -
valisid suhteita. Esim. sukupuu.

de novo uudelleen, alusta Synteesi
yksinkertaisista rakennekomponenteista
lahtien.



depurination depurinaatio Puriinin poisto
nukleiinihapoista.

DGGE technique DNA-geelielektro-
foreesi denaturoivassa pH-gradientissa.
Kéytetddn geenien monimuotoisuuden
analysoinnissa.

dideoxynucleotide dideoksinukleotidi Nuk-

leotidi, jossa deoksiriboosi on korvat-
tu dideoksiriboosilla. DNA-polymeraasit
eivat pysty liittdimddn uusia nukleotide-
ja dideoksinukleotideihin, mistd johtuen
niitd voidaan kdyttdd polymerisaation
pysdyttdmiseen.

dideoxynucleotide sequencing dideoksi-
nukleotidisekvensointi Sangerin entsymaat-
tinen DNA:n sekvensointimenetelm4, jos-
sa sekvensoitavalle juosteelle synteti-
soidaan dideoksinukleotidien ldsnéol-
lessa leimattuja, eri pituisia juosteita. Pitu-
usjdrjestyksen avulla voidaan madrittad
DNA:n emésjdrjestys.

differential display (DD) lahettiRNA-
populaatioista RT-PCR:lld muodostettu
kokoelma eri pituisia DNA-fragmentte-
ja, jotka sekvensointigeelissd eroteltuna
osoittavat samankaltaisesti tai eri tavoin
ilmenevid geeneja.

dihedral angle kiertokulma, tasokulma, dihe-
draalikulma

diploid diploidi Solu, jonka tumassa on
kaksi vastinkromosomistoa (yksi kum-
maltakin vanhemmalta), yleensd somaat-
tiset eli muut kuin sukusolut.

diplotype diplotyyppi Kutakin kromoso-
mia kaksi kappaletta.

direct repeat suora toisto Samassa suunnas-
sa toistuva emadsjdrjestys (esim. ACT ACT
ACT). Katso palindromi.

Discover Kaupallinen, MSLn  tuotta-
ma molekyylisimulaatio-ohjelmisto, jo-
ka soveltuu myos biologisten makro-
molekyylien simuloimiseen.

distance geometry etiisyysgeometria

Molekyylien rakennemddrittelyssd
kdytettdvd laskennallinen menetelma.
Menetelmdssd maédritetddn joukko atom-

ien vélisten etdisyyksien vélisid raja-arvo-
ja, joiden perusteella luodaan molekyylin
rakennemalleja. Kédytetddn etenkin NMR-
spektroskopian yhteydessa.

distance matrix etiisyysmatriisi Taulukko,
joka kuvaa taksonien parittaisia eroja.

disulphide bond disulfidisidos, rikkisil-
ta Kahden rikkiatomin vélinen kova-
lenttinen sidos. Proteiineissa kysteiini-
sivuketjujen valisilld disulfidisidoksilla eli
rikkisilloilla on usein merkittava vaikutus
proteiinin kolmiulotteiseen rakenteeseen.
Katso disulphide bridge.

disulphide bridge rikkisilta Kahden kys-
teiinisivuketjun  rikkiatomien  véli-
nen disulfidisidos. Proteiinirakenteissa
rikkisillat voivat sitoa kovalenttisesti yh-
teen kaksi sekvenssin eri kohdissa olevaa
kysteiinid ja siten vaikuttaa proteiinin rak-
enteeseen ja sen vakauteen.

DNA (deoxyribonucleic  acid)
bonukleiinihappo

DNA microarray DNA-siru Alustalle (lasi
tai kalvo) kiinnitetty kokoelma DNA-
molekyylejd, jotka voidaan hybridisoida
liuoksessa olevan nukleiinihappokokoel-
man kanssa.

deoksiri-

docking telakointi Molekyylien sovittami-
nen toisiinsa esimerkiksi ligandien sitou-
tumista tutkittaessa.

domain domeeni Proteiinirakenteen it-
sendisesti poimuttuva yksikko.

donor [uovuttaja, donori Atomi, molekyyli

tai solu, joka luovuttaa vastaanottajalle
esimerkiksi elektronin, molekyylin tai
molekyyliryhmén

double helix (Watson-Crick model)
kaksoiskierre, Watsonin ja Crickin malli
Molekyylibiologiassa: DNA:n vastinju-
osteet kiinnittyvat eméasosistaan toisiinsa
kaksoiskierteiseksi molekyylirakenteeksi.

double-stranded kaksijuosteinen (-
nauhainen, -siikeinen) Nukleiinihappo-
rakenne, joka muodostuu kahdesta emés-
pariutuneesta vastinjuosteesta.

Double Twist Bioinformatiikkapalveluja



tarjoava yritys. http://www.doubletwist.
com/

downstream alavirran puoleinen, 5-3’
suuntaan etenevd, 3’-puolella sijaitse-
va; proteiineissa karboksiterminaalipaan
puoleinen.

dsDNA (double-stranded DNA) kaksiju-
osteinen (-nauhainen, -siikeinen) DNA

dsRNA (double-stranded RNA) kaksiju-
osteinen (-nauhainen, -siikeinen) RNA

duplication (kromosomin osan) kahdentumi-
nen Kromosomin osan kahdentuminen.
Mutaatiotyyppi.

E

EBI (European  Bioinformatics  Insti-
tute)Euroopan bioinformatiikan instituut-
ti Hinxtonissa, Cambridgesséd (UK). http:/
/www.ebi.ac.uk

edit distance muokkausetiisyys,  editointi-
etiisyys

EM algorithm (expectation maximisation
algorithm) odotuksen maksimointialgorit-
mi Yleinen menetelmd maksimaalisen

samankaltaisuuden laskemiseen.

EMBL Euroopan molekyylibiologian lab-
oratorion ylldpitimda DNA-sekvenssiti-
etokanta, jota ristiinpdivitetddn DDBJ:n ja
GenBankin kanssa. http: //www.ebi.ac.uk/
embl /index.html

EMBnet Tiedepohjainen  eurooppalais-

ten (ja useiden Euroopan ulkopuolis-
ten) asiantuntijakeskusten muodostama
verkosto, jonka avulla kunkin osanottaja-
maan molekyylibiologit saavat palveluja
kansallisen keskuksen tarjontaa laajem-
malta alalta. http://www.embnet.org

EMBOSS (The European Molecular Biolo-

endonuclease endonukleaasi Nukleiinihap-
poa juosteen keskeltd pilkkova entsyymi.

enhancer tehostaja, voimistaja Molekyylibi-
ologiassa: transkriptiotekijd, joka yleensa
aktivoi transkriptiota.

Ensembl EBLn ja Sanger Centerin yl-

lapitimd  genomidataan  keskittynyt
WWW-palvelin. http://www.ensembl.
org/

EST (expressed sequence tag) katso ex-
pressed sequence tag.

eukaryote (eucaryote) eukaryootti, aitotu-

mallinen Elio, jonka kromosomeilla on
nukleosomirakenne ja jonka kromosomit
ovat tumassa tumakotelon eristdmind
solulimasta. Solulimassa on tehtaviltdan
erikoistuneita soluelimia.

Eulerian path/cycle Eulerin  polku/polku
Graafiteorian mukaisessa  esityksessd
polku, joka kulkee graafin kaikkien sar-
mien (edge) kautta. Mikali polku kulkee
niin etta se lopuksi palaa ldhtopisteeseen-
sd, kyseessd on Eulerin ketju. Katso Graph
theory.

evolutionary distance evoluutioetdiisyys
Taksonien viliset erot esim. molekyyleis-
sd ovat tarkasteltavissa stokastisin
menetelmin, joiden avulla kullekin tak-
soniparille saadaan evolutiivista etdisyyt-
td kuvaava tunnusluku.

evolutionary tree evoluutiopuu Puukaavio,
jolla  esitetidn  taksonien  evoluu-
tioetdisyytta.

exon eksoni Aitotumallisen geenin protei-
inia koodaava osa, joita voi olla geenis-
sd useita. Eksoneita on my6s aitotumallis-
ten viruksissa. Eksonien vélisid osia kut-
sutaan introneiksi.

exonuclease eksonukleaasi Nukleiinihappo-

gy Open Software Suite)Sekvenssianalytiikan juostetta paistd hajottava entsyymi.

ohjelmistopaketti. Eurooppalaisten bio-
ohjelmistokehittdjien yhteistydhanke, jos-
sa yhdistetddn jo olemassa olevia ja ke-
hitettdvid ohjelmia ja tyokaluja julkises-
ti saatavaksi ohjelma- ja kirjastokokon-
aisuudeksi. http://www.uk.embnet.org/
Software/EMBOSS
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exonuclease footprinting DNase footprinting

Menetelmd, jolla voidaan paikantaa
DNA:han sitoutuvien proteiinien sitou-
tumiskohta.

ExPASy (Expert Protein Analysis Sys-
tem)Proteomiikkapalvelin, jota yllapitaa



Swiss Institute of Bioinformatics (SIB).
http://www.expasy.ch/

expressed sequence tag (EST) ilmeneviin
geenin osa EST-sekvenssi on solun tietyssa
tilassa ilmenevan geenin satunnaisesti ja
usein vain osittain sekvensoitu cDNA-
klooni.

expression ilmentyminen DNA:n koodaa-
man proteiinin tuottaminen. Termid
kdytetaan wusein (virheellisesti) syn-
onyymind transkriptiolle.

extinction sukupuutto

ex vivo kehon ulkopuolella

F

FastA Sekvenssihakuohjelma, joka perus-
tuu Pearsonin ja Lipmanin algoritmiin.
http://fasta.bioch.virginia.edu/

FISH (fluorescence in situ hybridization)
katso fluorescence in situ hybridization.

Fitch-Margoliash method Fitch-Mar-
goliash -menetelmi Evolutiikassa:
puukaavioiden luomisessa kéytettdva
heuristinen menetelma.

flanking sequence kohdesekvenssin
viereiset alueet (5’-flank, 3’-flank).

fluorescence in situ hybridization (FISH)
Kudos- tai soluvalmisteille kaytettdva
hybridisaatioanalyysimenetelmd,  jossa
kaytetdan fluoresoivia merkkiaineita eli
leimoja.

flush ended kohesiivinen  pdd  Kaksiju-
osteinen DNA, jossa toinen juosteista on
pidempi. Katso sticky ended.

fold yleisrakenne, poimutus Kaytetddn ku-
vaamaan proteiinin tai muun makro-
molekyylin jarjestaytynyttd kolmiulot-
teista rakennetta yleiselld tasolla. Protei-
ineilla voi olla samanlainen yleisrakenne
(esimerkiksi neljan kierteen kimppu),
vaikka niiden aminohappokoostumus ja
tarkka kolmiulotteinen rakenne ovat eri-
laisia.

folding laskostuminen, poimuttuminen Pros-
essi, jossa proteiinin tai muun makro-
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molekyylin  kolmiulotteinen rakenne
hakeutuu sille ominaiseen muotoon.

frameshift Lukukehyksen muuttuminen
esim. poistuman tai lisdyksen seuraukse-
na.

FSSP (Fold classification based on Struc-
ture-Structure alignment of Proteins) Ti-
etokanta, jossa PDB-rakenteet on luokitel-
tu 3D-rakenteidensa perusteella Dali-
menetelmdlld. http://www.ebi.ac.uk/dali/
fssp/fssp.html

FTP (File Transport Protocol) Yleinen
tiedostojen siirtokaytdnto tietokoneiden
valilla.

G

gamete sukupuolisolu Tavallisesti haploidit
solut, jotka yhtyessddn muodostavat tsy-
gootin.

gap aukko Aukko sekvenssirinnastuksessa.

GAP Ohjelma sekvenssien parittaiseen

vertailuun.

GCG (The Wisconsin Package of the
Genetics Computer Group, Inc. )
Sekvenssianalytiikkaohjelmisto, joka

sisdltdd ohjelmia DNA-, RNA- ja protei-
inisekvenssien karakterisointiin, hakuun
ja vertailuun. http://www.accelrys.com/
products/geg wisconsin _package/index.
html

GenBank Yhdysvaltalainen NCBIn yl-
lapitimd DNA-sekvenssitietokanta, jo-
ta ristiinpdivitetddn EMBL:n ja DDBJ:n
kanssa.  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Genbank /index.html

gene expression geenin ilmeneminen
Puhekielessd (virheellisesti) usein tran-
skriptio.

Genehunter Kytkentdanalyysiohjelma, jo-
ta voi kayttaa sekd parametriseen etta ei-
parametriseen kytkentaanalyysiin. Ohjel-
malla voi analysoida vain pienid sukupui-
ta, mutta useita geenimerkkejd voidaan
kayttdd samanaikaisesti. http://linkage.
rockefeller.edu/soft/gh/

genetic algorithm geneettinen algoritmi



Evoluutiomekanismeja matkiva opti-
mointimenetelm&. Algoritmi perustuu on-
gelman kuvaamiseen ratkaisujoukkona,
johon kohdistetaan valintaa, tekijainvaih-
duntaa ja mutaatioita.

genetic code geneettinen koodi Kaava, jon-
ka mukaan ldhettiRNA:n emaiskolmikot
vastaavat translaation aloitusta, lopetus-
ta tai tiettyja aminohappoja. Tamén kaa-
van perusteella geeni ohjaa sitd vastaavan
polypeptidin syntya.

genetic map, linkage map geneettinen kart-
ta, kytkentikartta Kromosomikartta, jossa
geenien tai geenimerkkien sijainti on es-
itetty suhteessa toisiinsa. Ei valttamatta
vastaa tdysin fyysistd sijaintia.Myos gee-
nien sisdistd rakennetta kuvaavia karttoja
kutsutaan geenikartoiksi.

genetic marker geenimerkki ~ Geneettinen

ero, jota kéytetddn hyvaksi geneettistd
rekombinaatiota tutkittaessa. Geenikart-
taan liittyvd ominaisuus (esim. perin-
nollinen sairaus), jota vastaavan geneet-
tisen rakenteen sijainti kromosomissa tun-
netaan. Katso marker.

genetic risk geneettinen riski Mahdollisuus
jonkin ominaisuuden, yleensd sairauden,
ilmenemiseen.

GeneWise Algoritmi/ohjelma, jota

kdytetdan genomisten DNA-sekvenssi-
en etsinndssd ja analyyseissd. Perustuu
katkettyihin Markovin malleihin. http://
www.sanger.ac.uk/Software/Wise2

genome perimi, genomi Elion tai solun kro-
mosomien sisdltdimé perinnollinen infor-
maatio.

genomic DNA genominen DNA  Solun
DNA-fraktio, joka muodostuu kro-
mosomeista (ei siis sisdlld soluelinten
DNA:ta).

genotype genotyyppi Solun tai yksilon ge-
neettinen kokonaisuus. Katso fenotyyppi.

germ cell itusolu
lisdé@ntymissolu

Monisoluisen  yksilon

germ line itulinja, iturata Sukusolujen syn-
tyyn johtava solulinja.
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global alignment kokonaisrinnastus ~ Sek-

venssien rinnastaminen niin, ettd sek-
venssien samankaltaisuuksia pyritddn
loytaméddn koko pituudelta. Katso local
alignment.

graph theory graafiteoria, verkkoteoria
Graafiteoriaa voidaan kayttda tapauksis-
sa, joissa tukittava ongelma voidaan esit-
tdd verkkomaisena kuvana, joka koostuu
solmupisteistd eli kérjistd (vertex) seka
niitd yhdistdvistd véleistd eli sdrmistd
(edge). Bioinformatiikassa graafiteoriaa
voidaan soveltaa mm. sekvensoinnissa ja
proteomiikassa esiin tuleviin ongelmiin,
joissa ratkaisu kootaan suuresta joukosta
osaratkaisuja (esim. sekvenssi sekvenssi-
paloista). Katso my6s Eulerian path ja
Hamiltonian path.
-motiivi -
rakenteellinen

Greek key motif Greek kay
sdikeiden muodostama
motiivi.

GROMACS Biologisille makromolekyyleille
kehitetty mallitusohjelmisto ja voimakent-
td. http://rugmd4.chem.rug.nl/~gmx/

H

Hamiltonian path/cycle Hamiltonin
polku/ketju Graafiteorian mukaisessa es-
ityksessd reitti, joka kulkee graafin
kaikkien solmupisteiden (vertex) kautta.
Mikali polku kulkee niin, ettd se lopuk-
si palaa lahtopisteeseensd, kyseessd on
Hamiltonin ketju. Katso graph theory.

haploid haploidi Tuma, solu tai yksilo, jossa
on vain yksi kopio kutakin kromosomia,
esim. sukusolut.

haplotype haplotyyppi Geeniryhmd, jossa
kutakin geenid vastaa yksi alleeli, jotka
yhdessd muodostavat genotyypin. My0s
kromosomi tai kromosomin osa, jonka
alleelit ovat kytkeytyneet toisiinsa.

HCA (hydrophobic cluster analysis) katso
hydrophobic cluster analysis.

helical wheel kierrekaavio Peptidis-
ekvenssin esitystapa, jossa kuvataan
sivuketjujen sijoittuminen a-kierteen eri
puolille. Kaytetadan amfipaattisten kiertei-



den etsimisessa.

helix-coil transition kierteen  purkautumi-
nen Nukleiinihappojen kaksoiskierteen tai
proteiinien rakenteen purkautuminen es-
imerkiksi lampdtilan vaikutuksesta.

helix-loop-helix (HLH) motif kierre-
silmukka-kierre -motiivi Kaksi a-kierretta,
joita erottaa silmukka. Transkriptiotekijoi-
hin liittyvd motiivi, joka tunnistaa spesi-
fisia DNA-sekvenssejd ja sitoutuu niihin.

helix-turn-helix (HTH) motif kierre-kiiin-
nos-kierre -motiivi Kaksi amfipaattista a-
kierretts, joita erottaa lyhyt AB-kaannos.
Transkriptiotekijoihin liittyva motiivi, jo-
ka tunnistaa spesifisia DNA-sekvensseja
ja sitoutuu niihin.

heteroduplex heterodupleksi DNA-
molekyyli, jossa juosteet ovat erilaisia. Ju-
osteilla voi olla eri alkuperd, jolloin kom-
plementaariset juosteet on saatu yhdis-
tymédn in vitro tai dupleksi muodostuu
lahettiRNA:sta seka vastaavasta DNA:sta.

heteroduplex analysis (mismatch analysis)
heterodupleksianalyysi Eri alkuperdd ole-
vien DNA-juosteiden annetaan liittya
toisiinsa heterodupleksiksi, minka jalkeen
erot kartoitetaan. Kartoitusmenetelmia on
useita.

heterozygosity heterotsygoottisuus Tila, jos-
sa vdhintddn yhden lokuksen alleelit ovat
yksilon vastinkromosomeissa keskendan
erilaiset.

heuristic heuristinen,
Algoritmien
menetelmalla
perdistd ja/tai
menetelma&a.

kokemusperdiinen
yhteydessd  heuristisella
tarkoitetaan  kokemus-

oletuksiin perustuvaa

high throughput genome (HTG)Viimeis-

telematonta sekvenssiaineistoa,  jos-
ta kuitenkin on hyottyd esimerkiksi
sekvenssihauissa. Tietokannassa vahin-
tddn kahden kiloemiksen palasina. No-
peasti tuotettua raaka-aineistoa, jota ei ole
varmennettu.

histone histoni DNA:han sitoutuva, sitéd
stabiloiva ja sen toimintaa sddteleva pro-
teiini. Histonit jaotellaan viiteen eri tyyp-

piin: H1, H2a, H2b, H3 ja H4. His-
tonien avulla aitotumallisten (eukaryoot-
tien) DNA pakkautuu tiiviisti.

HMM (Hidden Markov Model)kitketty
Markovin malli Malli, jossa havaintoja
mallitetaan piilevalld kerroksella, jolle on
madritelty Markov-ominaisuus (mallin
seuraava tila riippuu vain edellisesti tilas-
ta).

HMMer Ohjelmapaketti, joka kayttaa
HMM-menetelmdd sekvenssianalytiikas-
sa. http://hmmer.wustl.edu/

hnRNA (heterogeneous nuclear RNA) het-
erogeeninen tuman RNA Lyhytikdinen ja
suurimolekyylinen ldhettiRNA:n esiaste.

homeobox homeolaatikko Konservoitunut
DNA-jakso, joka alunperin 16ytyi ba-
naanikdrpédsen useista homeoottisia tai

segmentaatiomutaatioita  aiheuttavista
geeneistd.
homeodomain homeodomeeni Homeo-

laatikko-sekvenssin koodaama proteiinin
osa.

homologous recombination homologinen
rekombinaatio Tekijainvaihdunta homolo-
gisten lokusten valilld.

homologue homologi, samankaltainen sek-
venssi Evolutiivinen sukulaissekvenssi.

homology homologia Evolutiivinen
samankaltaisuus, joka perustuu yhteiseen
kantamuotoon.

homozygosity homotsygoottisuus Tila, jos-
sa lokusten alleelit vastinkromosomeissa
ovat samanlaiset. Katso heterozygosity.

Hopp-Woods Yksi proteiinien hydropaat-
tisuuden ennustusmenetelmista.

hormone response element (HRE)hormoni-
vastealue DNA-sekvenssi, jonka hor-
monireseptori tunnistaa ja jonka ilmen-
emistd reseptori sdatelee.

hot spot DNA-alue, jossa muita alueita
selvdsti useammin tapahtuu evolutiivisia
muutoksia, esim. mutaatioita.

HRE (hormone response element) katso
hormone response element.



HTG (high throughput genome) Xkatso
high throughput genome.

HTML (HyperText Markup Language.)
WWW-sivujen kuvauskieli.

HTTP (HyperText Transfer Protocol.)
WWW-palvelimien kiyttima yhteyden-
pitomenetelma.

hybridization yhdistyminen, hybridisaatio
1. Tapahtuma, jossa kaksi vastakkaista
nukleiinihappojuostetta  liittyy yhteen.
Kéytetddn geenitekniikassa nukleiinihap-
pojen tunnistusmenetelmdnd. Voidaan
kayttdaa diagnostiikassa tiettyjen DNA-
jaksojen osoittamiseen naytteestd (katso:
probe, koetin). 2. Risteytyminen. 3. Solu-
jen yhdistdminen keinotekoisesti.

hydrogen bond (H-bond) vetysidos Elek-
tronegatiivisen atomin ja toiseen elek-

tronegatiiviseen = atomiin  kovalenttis-
esti sitoutuneen vetyatomin vélinen
vuorovaikutus  (esimerkiksi = C=0--H-

N). Vetysidokset ovat voimakkaimpia
biomolekyyleissd esiintyva ei-kovalent-
tisia vuorovaikutuksia. Niilld on merkit-
tdvd vaikutus mm. emédsparien muodos-
tumiseen ja proteiinien laskostumiseen.

hydropathy hydropaattisuus Vesihakuisuu-
den ja -pakoisuuden yleistermi.

hydropathy plot proteiinin hydropaattisuu-
den ennuste Kuvaaja, jossa on esitetty pro-
teiinisekvenssin vesipakoisuus tai vesi-
hakuisuus sekvenssin funktiona. Yleen-
sd arvo lasketaan kdyttdmalld tietyn mit-
taista tarkastelualuetta ja (painotettua)
keskiarvoa, jolloin myos sekvenssissd
tutkittavan aminohapon ymparilld olevat
kohdat tulevat huomioiduiksi.
hydrophilicity vesihakuisuus, hydrofiilisyys
hydrophilic residue vesihakuinen — amino-
happo

hydrophobic cluster analysis (HCA)hyd-
rofobinen  klusterianalyysi Ennustaa hy-
dropaattisuutta ja sekundédarirakenteita.

hydrophobic interaction hydrofobinen
vuorovaikutus Molekyylien vélinen nden-
ndinen vuorovaikutus, joka aiheutuu ni-

14

iden vettd hylkivastd luonteesta.

hydrophobicity vesipakoisuus, hydrofo-

bisuus Termi, joka kuvaa ei-polaaris-
ten molekyylien taipumusta pyrkid
pois vesiympaéristostd. Aminohappojen
sivuketjujen vesipakoisuus vaihtelee su-
uresti, eikd sen kuvaamiseen ole yk-
siselitteistd keinoa tai asteikkoa. Amino-
hapoille yleisesti kaytettyja hydrofobisu-
usasteikkoja ovat mm. Kyte-Doolittle ja
Hopp-Woods.

hydrophobic moment hydrofobinen  mo-

mentti Molekyyliin tai sen osaan vaikut-
tavien vesihakuisten ja vesipakoisten
vuorovaikutusten summaa kuvaava su-
ure. Vaikuttaa merkittavasti esimerkiksi
kalvoproteiineissa.

hydrophobic zipper (leucin zipper)
hydrofobinen vetoketju DNA:han sitoutu-
vissa proteiineissd esiintyva rakenne, jol-
la proteiini tunnistaa sitoutumiskohdan
DNA:ssa. Rakenne muodostuu kahdesta
rinnakkaisesta kierteestd, joissa molem-
missa joka seitsemids aminoppo on vesi-
pakoinen (yleensi leusiini).

I

inborn error synnynniinen virhe

indel (insertion or deletion) lisdys tai
poistuma DNA- tai proteiinimolekyylis-
sd.

information theory informaatioteoria  To-

dennikoisyysteorian osa-alue.

in frame lukukehyksessi, lukukehyksen siii-
lyttivi
initiation codon aloituskodoni lahettiR-

NA:n emdskolmikko (yleensi 5-AUG),
josta proteiinisynteesi alkaa.

initiator tRNA aloitus-tRNA  Aminohap-
posynteesin aloittava tRNA.

insertion lisiys Yhden tai useamman
DNA-nukleotidin tai aminohapon lisdys.
Mutaatiotyyppi.

InsightII Kaupallinen molekyylimalli-
tusohjelma, joka sisdltdd wuseita biolo-
gisten makromolekyylien mallitukseen



soveltuvia ominaisuuksia. http://www.
accelrys.com /insight /index.html

in silico tietokoneessa  Toimenpide
tehddan laskennallisesti.
simulaatiot.

joka
Esim. erilaiset

in situ paikan pddlld, paikallaan Tekniikat,
joissa tutkittava solu, kudos tai solukko
on joko alkuperdiselld paikallaan tai kiin-
nitetty esim. lasilevylle.

Intelligenetics DNA-ja proteiinisekvenssi-
analyysityokaluja kehittdva ja myyva yri-
tys.

intron introni Geeninsisdinen exonien
vilissd oleva ei-ilmentyvd DNA-alue. In-
troni kopioidaan RNA:ksi, mutta poiste-
taan siitd ennen proteiinisynteesid. Katso:
exon ja splicing.

inverse PCR kiinteinen PCR

inversion kidntymid Kromosomin osa ir-
toaa alkuperdiseltd paikaltaan, kdantyy
180 astetta ja liittyy takaisin kromosomiin.
Mutaatiotyyppi

inverted repeat (IR)kiinteistoisto Nukleo-
tidisekvenssi, joka on kddnteinen verrat-
tavalle sekvenssille. Useimmiten alle 50
eméstd. [S-elementtien osia. (IS-elementti,
insertion sequence, on transposonityyp-
pi)-

in vitro koeputkessa ~ Toimenpide, joka
tehddan keinotekoisissa olosuhteissa, es-
im. koeputkessa tai kasvatusalustalla.

in vivo elimistossi tai solussa Toimenpide,

joka tehddan luonnollisissa olosuhteissa,
esimerkiksi eldvissi solussa tai kudokses-
sa.

IR (inverted repeat) katso inverted repeat.

isoschizomer isoskitsomeeri Restriktioen-
styymit, jotka tunnistavat saman sekvens-
sin, ovat keskendan isoskitsomeereja.

J

Jukes-Cantor model Jukesin ja Cantorin
malli DNA:n eméaskorvautumismalli, jossa
kaikki korvautumismahdollisuudet ovat
yhtéd todennékoisia.

K

karyotype karyotyyppi Solun tai organis-
min kaikki kromosomit, erityisesti mitoot-
tisista soluista valokuvattujen ja pareittain
rakenteen tai lukuméadran perusteella jar-
jestettyjen kromosomien kokonaisuus.

kb (kilobase) katso kilobase (kb), kilobase-
pair (kbp).

kbp (kilobasepair) katso kilobase (kb),
kilobasepair (kbp).

KEGG Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes Palvelu johon on koottu ti-
etoa molekyylibiologisista reaktio- ja sig-
naalireiteistd sekd molekyylien ja geenien
valisistd vuorovaikutuksista. http://www.
genome.ad.jp/kegg/

kilobase, kilobasepair (kb, kbp)kiloemiis,
kiloemiispari Tuhannen nukleotidin pitu-
inen DNA- tai RN A-jakso.

Kimura model Kimuran malli 2-parametri-
nen ja 3-parametrinen Kimuran malli
ovat yleisesti kdytettyja DNA:n emédskor-
vautumismalleja. 2-parametrisessa mallis-
sa transitioiden todenndkoisyys on eri
kuin transversioiden todennidkoisyys. 3-
parametrisessa mallissa mallia on kehitet-
ty siten, ettd eri transversioille kédytetaan
kahta eri parametria.

knock-out poistogeeninen Elio, jonka joku
geeni on poistettu toiminnasta.

Kozak sequence Proteiinisynteesin ldhet-
tiRNA-aloituskodonin koodaaman
aminohapon ympariltd valmiista protei-
inista 10ytyvéa konservoitunut jakso.

ktup Monien hakualgoritmien (mm. Fas-
tA) parametri, joka méérittelee, kuin-

ka pitkid sekvenssialueita haun en-
simmadisessd  vaiheessa tarkastellaan.
Parametri  vaikuttaa sekvenssihaun

herkkyyteen ja nopeuteen ( arvo on tyyp-
illisesti 1 tai 2 proteiineille, 3-6 nukleiini-
hapoille; mitd pienempi, sitdi herkempi,
mutta hitaampi).

Kyte-Doolittle Algoritmi aminohap-
posekvenssin hydropaattisuuden
laskemiseen.



L

lagging strand viivistynyt ketju, jilkijuoste

DNA:n kahdentuessa toinen syntyvistd
juosteista. Syntyy pienind, myohemmin
yhteenliitettdvina palasina.

LCR (locus control region)katso locus con-
trol region.

leader sequence johtosekvenssi Esitumallis-
ten elididen aminohapposynteesin sdéte-
lyyn liittyvd sekvenssi. Johtosekvenssi
koodaa johtopeptidid, joka siséltdd useita
kappaleita sitd aminohappoa, jonka syn-
teesin sdatelyyn kyseinen johtosekvenssi
liittyy.
leading strand johtava ketju, johtojuoste
DNA:n kahdentuessa uusista juosteista
se, joka syntyy jatkuvana kokonaisuute-
na.

LINE (long interspersed repeat element)
katso long interspersed repeat element.

linkage kytkenti Erilokusten alleelit voivat
periytyd yhdessi, jos ne sijaitsevat samas-
sa kromosomissa. Etdisyyden mittana
kdytetddn lokusten valistd rekombinaatio-
taajuutta. Kytkentdd hyddynnetddn esim.
geenikarttojen teossa.

Linkage ohjelma kytkentdanalyysi-
in. Ohjelma on kayttokelpoinen su-
urille  sukupuille, mutta laskenta-
algoritmi  mahdollistaa  vain muu-
taman  merkkigeenin = samanaikaisen
kayton. http://linkage.rockefeller.edu/
soft /linkage/

local alignment paikallinen rinnastus Ver-
tailtavista sekvensseistd etsitdidn huomat-
tavan samankaltaisia alueita. Tulos es-
itetddn yleensa taulukkona, jossa sekvens-
sien vastinkohdat ovat samassa sarak-
keessa. Vert. kokonaisrinnastus, global
alignment.

locus (pl. loci) lokus Geenin paikka kromo-
somissa tai kromosomikartassa.

locus control region (LCR) Alue, jolla
geenin sdatelyd ohjaavat elementit (pro-
moottorit ja tehostajat) sijaitsevat.

lod score Kymmenkantainen logarit-
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mi kytkentdd testaavasta uskottavuu-
sosamddrdstd. Kahden lokuksen kytken-
tdd esittdva tilastotieteellinen arvo. Jos
arvo on kolme tai suurempi, katsotaan
lokusten olevan kytkeytyneita toisiinsa.

Logo Usean sekvenssin rinnastusohjelma.

LOH (loss of heterozygosity) heterotsygoti-
avaje katso loss of heterozygosity.

long interspersed repeat element (LINE)
Usean kiloemdksen pituinen nisdkkédiden
genominen toistojakso.

long terminal repeat (LTR) Usean sadan
emdksen pituiset kadnteiset toistojak-
sot transposonien ja virusten esiasteiden
DNA-ketjun pdissd. Vaikuttavat trans-
posonien ja viruksien esiasteiden liit-
tymiseen isantd-DNA:han.

loop silmukka ~ Yleisnimitys lyhyille

proteiini- tai nukleiinihapporakenteille,
jotka yhdistavat sekunddarirakenteita.
Atk: ohjelmassa oleva toistettava osuus.

loss of heterozygosity (LOH) Naytteiden
vélinen ero heterotsygoottien maarassa.
Jos toinen néyte on selvasti homotsygoot-
tisempi, kutsutaan ilmiotd LOH:ksi.

LTR (long terminal repeat) katso long ter-
minal repeat.

M

MACAW Ohjelma, jolla voi paikallisesti
rinnastaa sekvensseja.

main chain piiketju, selkiranka Monomeer-
it toisiinsa liittdvd polymeerin (esimerkik-
si proteiinin tai nukleiinihapon) raken-
neosa.

marker merkkijakso Genominen tai solue-
limen DNA:n emdsjdrjestys, joka eroaa
tarpeeksi yksiloiden valilld, jotta sen
periytymistad sukulinjassa ja/tai erilaisissa
soluissa voidaan jaljittaa. Merkkijakso voi
olla geenissa tai geenien ulkopuolella.

masking peittdminen, suodatus. poistaa
yksinkertaiset toistot ja homopoly-
meeriset jaksot sekvenssistd ennen ti-
etokantahakua tai linjausta, jotta ne eivat
antaisi vddrid positiivisia tuloksia ja hairit-



sisi hakua. Suodatusohjelmien (esim. SEG
proteiineille ja DUST nukleiinihapoille)
peittdmét aminohapot esitetddn usein rin-
nastuksissa X-kirjaimina ja emakset N-kir-
jaimina

maximum likelihood suurimman  uskot-
tavuuden menetelmii Menetelmaa
kaytetaan mm. evolutiikassa etsittdessd
fylogeneettistd puuta, joka parhaiten to-
teuttaa asetetun evoluutiomallin.

maximum parsimony parsimoniamenetelmd,
niukkuusmenetelmd Sukulaissuhteiden
selvitysmenetelmd, jonka tulostama fy-
logeneettinen puu vihimmin mahdollisin
muutoksin selittdd aineiston.

Mb (Megabase, Megabyte)
Megabase ja Megabyte.

katso

ME (Minimum Evolution) katso Minimum
Evolution.

Megabase (Mb)Miljoona emaéstd. Nukleo-
tidisekvenssin pituuden mittayksikko.

Megabasepair (Mbp) megaemdis, megaemdis-
pari Miljoona emésta pitkd nukleiinihap-
pojakso.

Megabyte (MB) megatavu Tiedoston tai ti-
etokonelevyn koon tai kapasiteetin mit-
ta. Yksi megatavu sisdltdd 2 potenssiin 20
tavua eli noin miljoona tavua.

metabolome metabolomi Elion tai solun
aineenvaihdunnan kokonaisuus.

methylation metylaatio  Metyyliryhmien
(CH3) liittdminen molekyyliin. Metylaa-
tio voi kohdistua esimerkiksi genomisen
DNA:n tiettyihin nukleotideihin, mikd
sadtelee geenien transkriptiota.

Metropolis algorithm Metropolis-algorit-
mi Satunnaisuutta kdyttdva optimointite-
htavien ratkaisumenetelma.

microsatellite mikrosatelliitti ~ Genomissa
runsaita yhdesta viiteen eméiksen pituisia
toistojaksoja, joiden lukumaara vaihtelee
yksiloittdin. Voidaan kayttdd merkkijak-
soina.

midnight zone pimedi alue Sekvensseja ver-
tailtaessa alue, jolla vertailun luotettavu-
utta ei voida arvioida.

Minimum Evolution (ME) minimievoluu-
tio Menetelmd, joka etsii lyhimmin
etdisyysehdot tdyttdvan puukaavion.

minisatellite minisatelliitti Noin 10-100
emdstd pitkid toistojaksoja, joiden méddrd
vaihtelee yksildittdin. Yleensa ldhelld kro-
mosomin pdita. Voidaan kayttaa merkki-
jaksona.

minus-strand miinus-juosteinen (-nauhainen,
siikeinen) RNA-virusten komplementaari-
nen DNA-juoste. Katso (-)-strand.

mismatch repair yhteensopimattomuuden
korjaaminen DN A-synteesin aikana vairin
pariutuneiden nukleotidien etsiminen ja
korvaaminen.

missense mutation Mutaatio, joka muut-
taa kodonin nukleotidijérjestystd niin, etta
sen koodaama aminohappo muuttuu.

mitochondrio mitokondrio  Aitotumallis-
ten solujen soluelin, jossa soluhengitys
tapahtuu. Mitokondriot siséltavat rengas-
maisia DNA-molekyyleji, ns. mitokondri-
ogenomin.

molecular clock molekyylikello Hypoteesi,
jonka mukaan molekyylien evoluutio on
ajan suhteen vakio eli molekyylien eroista
voidaan suoraan laskea niiden erkane-
misajankohta.

molecular dynamics molekyylidynamiikka
Simulointimenetelmd, jossa molekyylien
liikettd seurataan ajan funktiona. Yleensd
laskennassa kaytetdan klassisen mekani-
ikan liikeyhtaloita.

molecular mechanics molekyylimekaniikka
Menetelmd molekyylien rakenteen ja
dynamiikan laskemiseen. Yleisnimitys
laskennallisille menetelmille, joissa tutk-
itaan molekyylin avaruusrakenteen muu-
toksien vaikutusta potentiaalienergiaan.
Yleisimmin kéytetty molekyylimekaani-
nen tehtdva on voimakenttddn perustuva
komiulotteisen rakenteen optimointi.

molecular modeling molekyylimallitus

Molekyylin avaruusrakenteen tutkimus
tai ennustus rakennemallien avulla.
Tarkoittaa yleensd tietokoneavusteista

17



molekyylien kolmiulotteisten mallien
késittelya.

monocistronic mRNA lihettiRNA, jo-
ka translaatiossa tuottaa vain yhden
polypeptidiketjun.

monophyletic monofyleettinen Ominaisuus
tai seikka, joka liittyy sellaiseen populaa-
tion sisdiseen periytymiseen, johon ulkop-
uoliset populaatiot eivéat ole vaikuttaneet.

Monte Carlo method Monte  Carlo

menetelmi Satunnaisuuteen perustuva nu-
meerinen menetelma.

mosaicism mosaiikkisuus Tila, jossa yksilol-
14 on vahintddn kaksi erilaista solulinjaa
t.s. yksilon kaikki solut eivdt ole samaa
genotyyppid. Aiheutuu geneettisen infor-
maation muuttumisesta tsygootin muo-
dostumisen jdlkeen. Voidaan saada aikaan
my6s keinotekoisesti yhdistamalld kah-
den saman elidlajin yksilon soluja.

most parsimonious tree (MPT) parsimon-
isin puu. Fylogeneettinen puu, joka selit-
tdd aineiston yksikdiden viliset erot
vdahimmin mahdollisin muutoksin.

motif motiivi, aihe Lyhyehko jollekin piir-
teelle ominainen sekvenssijakso tai raken-
nekomponentti.

MPT (most parsimonious tree) katso most
parsimonious tree.

mRNA (messenger RNA) lihetti-RNA
Geenin DNA-juosteelle komplementaari-
nen yksijuosteinen RNA-molekyyli, joka
syntyy transkriptiossa. LahettiRNA ohjaa
proteiinisynteesid ja médrda polypeptidin
aminohappojdrjestyksen.

MultAlin Usean sekvenssin rinnastus-
menetelmd. http://www.toulouse.inra.fr/
multalin.html

MultiDisp Usean sekvenssin rinnastuksen
visualisointiohjelma. http://protein.uta.fi:
8080/ cgi-bin/MultiDisp.cgi

multifactorial disease monitekijiinen
sairaus Tila, jonka syntyyn vaikuttaa
vdhintdan kaksi geenid ja ympéristo.
Kéytetdan myos termid polygenic disor-
ders. Katso multigenic disorder or disease
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ja complex disease sekd polygenic disor-
ders.

multigenic disorder or disease monigeeni-
nen hdiriotila tai sairaus Tila, jonka syntyyn
vaikuttaa vdhintddn kaksi geenid ja ym-
péristd. Kdytetddn myos termid polygenic
disorders. Katso multifactorial ja complex
disease seka polygenic disorders.

multiple sequence alignment (MSA) mo-
nen sekvenssin rinnastus Sekvenssiaineis-
ton esittiminen niin, ettd samankaltaiset
kohdat on aseteltu paallekkain.

multiplexing limitys Usean yhdistetyn
néytteen yhtdaikainen sekvensointi. My6s
atk-termi.

multipoint linkage analysis monipistekyt-
kentdanalyysi Kytkentdanalyysi, jossa uu-
den lokuksen sijaintia kytkentaryhmaéssa
(kromosomissa) tutkitaan usean sell-
aisen lokuksen avulla, joiden suhteelliset
etdisyydet toisiinsa tiedetdan.

mutagenesis mutageneesi Mutaation ai-
heuttaminen =~ DNA:han  esimerkiksi
sateilyttdmalld, kemikaalilla tai trans-
posonilla.

mutation mutaatio, muuntuma  Useim-
miten rajoitettu tarkoittamaan organismin
DNA:n emadsjdrjestyksen muuttumista il-
man rekombinaatiota.

N

NCBI (National Center for Biotechnolo-
gy Information)Yhdysvaltalainen keskus,
jolla on mm. avoin palvelin biotieteel-
lisen aineiston etsimiseen, varastointiin
ja analysointiin. http:/ /www.ncbi.nlm.nih.
gov/

NDB (Nucleic Acid Database) Nukleiini-
happorakenteita siséltava tietokanta. http:
//ndbserver.rutgers.edu/

Needleman-Wunsch algorithm Needlemanin
ja Wunschin algoritmi Dynaamiseen ohjel-
mointiin perustuva sekvenssivertailual-
goritmi kahden sekvenssin rinnastukseen.
Algoritmi etsii kahden sekvenssin vélisen
parhaan mahdollisen kokonaisrinnastuk-



sen.

neighbor-joining algorithm neighbor join-
ing -algoritmi, NJ-algoritmi Evolutiikas-
sa: puukaavioiden luomisessa kaytettava
heuristinen menetelma.

neural network (artificial neural network)
neuroverkko, hermoverkko Algoritmi, jonka
toiminta jaljittelee tietojenkésittelyd biol-
ogisissa hermoverkoissa. Neuroverkkoal-
goritmien tarkka méédritelmd vaihtelee eri
yhteyksissd. Yleisid tunnusmerkkejd ovat
mm. 1. Tieto sy6tetddn neuroverkkoon op-
pimisprosessin avulla, 2. verkko sisiltaa
useita toisiinsa kytkeytyneitd yksikkoja,
joiden viélisiin vuorovaikutussuhteisiin ti-
eto varastoituu.

non-coding strand koodaamaton juoste Gee-
nille komplementaarinen DNA-juoste.

nonparametric analysis ei-parametrinen
analyysi Tilastotieteessd: ei oleteta mitddn
aineistoa kuvaavien jakaumien muodosta.

nonsense mutation DNA:n emaésjarjestyk-
sen muutos, jonka seurauksena proteiin-
isynteesi pysdhtyy. Stop-kodonin tuottava
mutaatio.

nonsynonymous substitution ei-syn-
onyyminen substituutio Aminohapon ko-
rvaus tdysin toisentyyppiselld amino-
hapolla.

NP-hard (Nondeterministic =~ polynomi-

al complete/hard) NP-tiydellinen tai -
vaikea Laskentaongelman ominaisuus.
NP-taydellisille ongelmille tunnetaan
vain hyvin hitaita ratkaisualgoritmeja,
joiden aikavaatimus kasvaa eksponenti-
aalisesti algoritmin syottotietojen madran
mukana (ns. kombinatorinen r&jahdys).
Taméan takia NP-tdydellisten ongelmien
ratkaisuun kaytetddn usein (epatarkkoja)
heuristisia menetelmia.

nuclear localization signal tumaanohjaus-
signaali Aitotumallisissa tumaan kuljetet-
tavien proteiinien signaalina toimiva pep-
tidisekvenssi.

nucleic acid nukleiinihappo DNA ja RNA
ovat nukleotideista rakentuvia nukleiini-
happoja.
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nucleoside nukleosidi Nukleiinihapon ja
nukleotidin osa. Puriini- tai pyrimidi-
iniemds + pentoosisokeri.

nucleosome nukleosomi Kromatiinin kro-
mosomiksijarjestymisen  perusyksikko.
Koostuu n. 200 emésparista ja histonipro-
teiiniytimesta.

nucleotide nukleotidi Nukleosidi + fosfaat-
ti. Nukleiinihapon rakenneyksikkd.

nucleotide-binding domain nukleotidin
sitova domeeni proteiinissa.

(0]
oligonucleotide oligonukleotidi =~ Korkein-
taan muutamia kymmenid eméksia

sisidltava DNA-sekvenssi.

OMIM (Online Mendelian Inheritance in
Man) Geneettisten sairauksien tietokanta.
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Omim/

oncogene onkogeeni,  syopigeeni Muta-

toitunut  ja/tai  yli-ilmennetty nor-
maaligeenin versio eldinsolussa tai syopaa
aiheuttavassa viruksessa. Sekoittaa solun
normaalit kasvutoiminnot ja joko yksin
tai yhdessd muiden muutosten kanssa saa
aikaan pahanlaatuisen kasvaimen kehit-
tymisen.

open reading frame (ORF) avoin lukuke-
hys Mahdollisesti proteiiniksi kaannet-
tdivd DNA-sekvenssi, joka alkaa aloi-
tuskodonilla ja paattyy lopetuskodoniin.
Katso: lukukehys, reading frame

operational taxonomic unit (OTU) taksoni

operator operaattori DNA-alue, johon
sitoutumalla estdjdproteiini estdd tran-
skription aloittamisen ldhelld sijaitsevasta
promoottorista.

operon operoni Bakteerien geenitoiminnan
yksikko, johon kuuluu promoottori, op-
eraattori, sekd yksi tai useampia raken-
negeenejd.

ORF (open reading frame) katso open
reading frame.

orthology ortologia,  ortologisuus  La-
jiutumisen seurauksena syntynyt



samankaltaisuus.
OTU (operational taxonomic unit) taksoni

outgroup ulkoryhmi Taksoni, jonka ei kat-
sota kuuluvan fylogeneettisesti samaan
ryhmian muiden vertailtavien taksonei-
den kanssa.

overlapping genes piiillekkiiset geenit Eril-
lisid geenejd, joiden ilmennettdvit alueet
ovat osittain padllekkdiset ja joita luetaan
eri lukukehyksessa.

P

palindrome palindromi, kiiiinteinen toistojak-
so DNA-jakso, joka on sama luettuna kak-
soiskierteen kummastakin juosteesta. Es-
imerkiksi esitumallisissa ldhelld transkrip-
tion lopetuskohtaa sekd useimpien re-
striktioentsyymien tunnistussekvensseis-
sd.

PAM (Point Accepted Mutation). Sar-
ja pisteytysmatriiseja, joilla médritetdan
aminohappoja vertailtaessa, miten amino-
hapot vastaavat toisiaan eli mikd on ni-
iden samankaltaisuuden aste.

paralogy paralogia, paralogi Samankaltaisu-
us, joka johtuu geenin kahdentumisesta
eli samankaltaisilla proteiineilla on samas-
sa eliossd eri tehtava.

parametric analysis parametrinen analyysi

Tilastollinen menetelmd, joka tekee ole-
tuksia populaation jakaumasta tarkastel-
lun ominaisuuden suhteen.

parsimony katso maximum parsimony.

PAUP (Phylogenetic Analysis Using Par-
simony) Fylogenetiikkaohjelmisto, jonka
avulla voidaan analysoida sekvenssien ja

taksonien sukulaisuussuhteita useilla eri
menetelmilla. http://paup.csit.fsu.edu/

PCR (polymerase chain reaction) katso
polymerase chain reaction.

PDB (Protein DataBank.) Makro-
molekyylien kolmiulotteisten rakenteiden
tietokanta. http://www.rcsb.org

PDBSum PDB-tietokannasta johdettu ti-
etokanta, jonka tietueet sisdltdvdt rak-
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enteen lisiksi yhteenvedon rakenteesta
sekd luokitteluja ja analyysituloksia. http:
//www.biochem.ucl.ac.uk/bsm/pdbsum/
index.html

penetrance ilmenevyys, lipdisevyys Ehdolli-
nen todennakaisyys ilmiasulle kun geno-
tyyppi on annettu. Esim. merkintd
P(sairas | aa) = 0.8 tarkoittaa, ettd toden-
nikoisyys sairastua on 80 prosenttia, jos
kantaa genotyyppid aa. Penetranssitoden-
nédkkoisyydet voivat olla erilaisia mm. idn
tai sukupuolen suhteen.

peptide peptidi Lyhyt aminohappoketju,
pieni proteiini tai proteiinin pilkottu osa.

peptide bond peptidisidos Kovalenttinen
sidos, jolla aminohapon péadketjun kar-
boksyyliryhma liittyy toisen aminohapon
aminoryhmdéan.

Pfam proteiiniperhetietokanta. Protei-
init on jaoteltu sekvenssin mukaisesti
perheisiin. Kullekin perheelle tietokan-
ta sisdltdd joukon hyvin rinnastettuja
sekvenssejd, joiden perusteella luodulla
HMM-mallilla muita sekvenssejd voidaan
verrata ja luokitella. http://www.sanger.
ac.uk/Software/Pfam/

phage display Faagikirjasto, jossa  li-
itinndiset jaksot ilmenevit osana faa-
gin  kuoriproteiinin = pintarakennet-
ta. Kéytetddn esimerkiksi vasta-aine-
epitooppien tunnistuksessa.

PHD Sekvenssiin perustuva proteiinirak-
enteen ennustusohjelmisto, joka ennustaa
annetun sekvenssin sekundiarirakenteen,
pintarakenteen sekd solukalvon ldpdise-
vien sekvenssien sijainnin.

phenotype ilmiasu Yksilon ominaisuuk-
sien kokonaisuus, joka syntyy genotyypin
ja ympdriston vuorovaikutuksesta.

phyla pidjakso Lajien luokittelun perus-
ryhmé, jonka jasenet ovat keskenddn
samankaltaisia ja oletettavasti sukulaisia.
Phylip Fylogenetiikkaohjelmisto,  jonka
avulla voidaan analysoida sekvenssien ja
taksonien sukulaisuussuhteita useilla eri
menetelmilld.  http://evolution.genetics.
washington.edu/phylip.html



phylogeny fylogenia Taksonin tai muun
ryhmén kehityshistoria.

phylogram fylogrammi  Taksonin kehi-

tyshistoriaa kuvaava kaavio.

PIR (Protein Identification Resource)Sek-
venssitietokannoista johdettu ti-
etokanta, joka on tarkoitettu protei-
inisekvenssien ja niitd vastaavien nuk-
leiinihapposekvenssien  tunnistamiseen
ja analysointiin. http://www-nbrf.
georgetown.edu/pir/

pleated sheet aaltoileva tai poimuinen levy
B-tason tyypillinen rakenne, jossa pro-
teiinin padketjun muoto aaltoilee. Yksit-
tdisen S-nauhan perattaiset a-hiilet sijait-
sevat vuorotellen -tason keskikohdan eri
puolilla ja muodostavat S-tasolle tyypil-
lisen aaltoilevan hienorakenteen.

point mutation pistemutaatio Yhden nuk-
leotidin ~ muutos = DNA-sekvenssissa.
Kéytetddn yleisesti myos yhden amino-
hapon muutoksista.

polygenic (character) polygeeninen  omi-
naisuus Polygeeniseen ominaisuuteen
vaikuttaa useita eri geenejd, joiden yksit-
tdiset vaikutukset ovat usein pienid. Katso
complex, multigenic ja multifactorial dis-
ease.

polymerase chain reaction (PCR) polymer-

aasiketjureaktio Tehokas tapa monistaa
DNA:ta in vitro. Perustuu ldmpovai-
hteluita kestdvaan DNA-polymeraasiin.

polymorphism monimuotoisuus, vaihtelu,
polymorfismi, — polymorfin  Populaatiossa
on kaksi tai useampia ilmiasuja (saman
geenin suhteen), joita ei voi selittdd
pelkastdan mutaatioilla.

post-transcriptional modification transkrip-

tion jilkeinen muokkaaminen Transkrip-
tiossa syntyneen RNA:mnn rakenteeseen
ennen translaatiota tehtavat muutokset.
Esimerkiksi intronialueiden poisto, sil-
mukointi (pujonta).

post-translational modification translaation
jilkeinen — muokkaaminen Translaatiossa
tuotettuun aminohappoketjuun tehtavat
muutokset, esim. signaalisekvenssien
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poistaminen tai metyyli-, fosfaatti- ja
sokeriryhmien liittdminen kovalenttises-
ti proteiiniin.

precursor edeltiji, prekursori Aine tai seik-
ka, joka edeltdd seuraavaa vaihetta tai
seikkaa. Kdytetddn esim. proteiinista, jo-
hon ei ole tehty aktiivisuuden synnyt-
tdmiseen tarvittavia muutoksia. Nuklei-
inihappojen yhteydessa: fosforyloitu nuk-
leiinihappo, joista nukleiinihappoketju
syntetisoidaan.

Pribnow box Pribnow-sekvenssi DNA-
sekvenssijakso (TATAAT), joka ilmaisee
bakteerien DNA:ssa RNA-synteesin aloi-
tuskohdan. Sijaitsee 5-pddssd, 10 emdastd
ennen synteesin aloituskohtaa. Voi esiin-
tyda muuntuneena.

primary structure primiirirakenne, sekvens-
si Proteiineissa: peptidisidosten yhdis-
tdmien aminohappojen jdrjestys protei-
inissa tai peptidissa.

primer aluke Lyhyt polynukleotidiketju, jo-
ta kdytetddn kdynnistimaan DNA:m kah-
dentuminen.

proband Sukupuun tai perheen yksilo,
jonka perusteella suku ja/tai perhe on
valittu tutkimukseen.

probe koetin Molekyylibiologiassa: kemial-
lisesti leimattu molekyyli, esim. DNA- tai
RNA-jakso, jota kiytetdan hybridisaatios-
sa tietyn sekvenssin etsimiseen. Bioinfor-
matiikassa: sekvenssi, jolla tietokantahaku
tehdddn. Koettoimella viitatan yleebsa
tunnettuun sekvenssiin tai molekyyliin,
jolla haku tehddan. Vrt. kohde (target)

ProDom Tietokanta, joka sisaltaa
automaattisesti  luokiteltuja  protei-
inidomeeniryhmia. http://www.toulouse.
inra.fr/prodom.html

profile alignment profiilirinnastus Sekvenssirin-

nastus, jossa pisteytysmatriisin sijasta tai
lisdksi kaytetddn paikkakohtaista pistey-
tysmatriisia eli profiilia. Yleensd profi-
ili tehdddn tunnetun monen sekvens-
sin rinnastuksen perusteella. Profiilirin-
nastuksessa voidaan pisteytysmatriisi-
in perustuvaa rinnastusta paremmin ot-



taa huomioon tietylle sekvenssiperheelle
tyypilliset piirteet.

prokaryote (procaryote) esitumallinen Bak-
teerit ja syanobakteerit, joiden genomi
(DNA-kromosomi) ei ole erillisen tu-
makalvon suojassa. Esitumallisissa soluis-
sa on hyvin vahan soluelimia.

promoter promoottori DNA-sekvenssin ko-
hta, johon RNA-polymeraasi sitoutuu en-
nen transkription aloitusta. Esimerkiksi
Pribnow- ja TATA-sekvenssit.

proofreading (editing) oikoluku, tarkistus

Yleisnimitys DNA- ja proteiinisynteesissa
vaikuttaville biokemiallisille reaktioille,
joilla synteesissda tapahtuneita virheitd
poistetaan.

Prosite Tietokanta, joka koostuu biologis-
esti merkittavistd sekvenssijaksoista ja -
perheistd sekéd niihin liittyvistd sekvenssi-
motiiveista ja -profiileista. http://www.
expasy.ch/prosite/

proteome proteomi Elion tai solun tuot-
tamien proteiinien kokonaisuus.

pseudogene pseudogeeni, valegeeni Ilmen-
tymaton DNA-jakso, jonka emaisjarjestys
muistuttaa jonkin geenin emaésjdrjestysta.

PSI-Blast (Positio  Spesific ~ Iterative
BLAST) BLAST-ohjelman versio, joka
tekee BLAST-haun perusteella 16ytyneista
sekvensseistd sekvenssiprofiilin, jonka
avulla ohjelma suorittaa uuden, tarkem-
man haun. Tulosten perusteella tehdaan
uusi sekvenssiprofiili ja haku niin kauan,
kunnes merkittdvasti samankaltaisia sek-
venssejd ei endd 10ydy.

PubMed NCBI:n ylldpitima bio- ja lddketi-
eteen kirjallisuustietokanta. http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fegi

puckering taipuminen, rypistyminen
Molekyylirakenteen taipuminen pois
tasomaisesta rakenteesta.

purine puriini Typped sisdltava kaksois-
rengasrakenteinen orgaaninen yhdiste.
Toinen nukleiinihappojen emdsryhmista.
Puriinin  sisdltdvid nukleotideja ovat
adeniini ja guaniini.

pyrimidine pyrimidiini Typped ja aromaat-

tisen rengasrakenteen sisdltivd orgaa-
ninen yhdiste. Toinen nukleiinihappo-
jen emasryhmistd. Pyrimidiinin sisaltavia
nukleotideja ovat sytosiini, tymiini seka
urasiili.

Q

quartet-puzzling Heuristinen menetelms,

jonka avulla suurimman uskottavuuden
menetelmdd voidaan soveltaa suurillekin
aineistoille. Menetelméssd aineistosta
médritetddn suurinta uskottavuutta vas-
taavat puut kaikille mahdollisille neljan
taksonin ryhmille, joista parhaat yhdis-
tetdan.

quaternary structure kvaterndiirirakenne
Useammasta eri aminohappoketjusta
koostuvan proteiinikompleksin kokonais-
rakenne. Proteiinikompleksin alayksikko-
jen sijoittuminen toistensa suhteen.

query hakusekvenssi Sekvenssi, jolla ti-
etokantahaku tehddan.

R

RACE (rapid amplification of cDNA ends)
katso rapid amplification of cDNA ends.

Ramachandran plot Ramachandran-kuvaa-
ja, kiertokulmakartta, phi-psi-kuvaaja Protei-
inin aminohapot on esitetty kuvaajana,
jossa x-akselilla on padketjun phi-kulma
ja y-akselilla vastaava psi-kulma. Kuvaa-
jan avulla voidaan tarkastella proteiinin
stereokemiaa ja sekundddrirakenteiden
esiintymista.

random coil satunnaislaskostuma, satun-
naisrakenne Proteiinirakenteen alueet, jois-
sa ei ole selvdd sekundadrirakennetta.
Kaytetdaan myos laskostumattomasta tai
denaturoidusta proteiini- tai nukleiini-
happorakenteesta.

rapid amplification of cDNA ends
(RACE) Tekniikka, jolla ¢cDNA:n 5- tai
3’-pédd saadaan PCR-monistettua, kun osa
pédiden vilisestd sekvenssistd on selvilla.

rare-cutter Restriktioentsyymi, jonka tun-
nistuskohtia on harvassa.



reading frame [ukukehys Kodonien ra-
jakohtien ja lukusuunnan madrittely
DNA-sekvenssissd. Koska DNA-sekvens-
si voidaan jakaa kolmen emiksen mit-
taiseksi kodonisarjaksi kolmella tavalla
kahteen eri suuntaan, on jokaisella DNA-
sekvenssilldi 6 mahdollista lukukehys-
td, joista yksi on translaatiossa kaytetty
lukukehys.

recombination rekombinaatio, uudelleeny-
hdistely Tapahtuma, jossa perintoteki-
joiltddn erilaiset (yhden tai useamman
geenin suhteen) solut tai yksilot tuotta-
vat vanhempiin ndhden uudentyyppisen
jalkeldisen.

regulatory element siitelyosa Geenin il-
mentymistd sddtelevd (vahentivd tai
voimistava) DNA-sekvenssin osa.

repeat toistojakso Sekvenssissd esiintyva
toistuva jakso.

replication replikaatio, kopioituminen Biolo-
giassa: solun jakautumista edeltdva per-
imdaineksen (DNA:n) kahdentuminen.

replicon replikoni, replikaatioyksikkd Per-

imdn osa, joka pystyy kopioitumaan it-
sendisesti. Nukleiinihappoketjun osa, joka
kopioituu saman replikaation aloitusko-
hdan ohjaamana. Esitumallisilla on kor-
mosomissa yksi replikoni, aitotumallisilla
useampia.

residue tihde Polymerointireaktion jil-

keen polymeeriin jaddnyt monomeerin osa.
(Nukleiinihappo- tai) aminohappoketjun
perusrakenneosa.

restriction endonuclease restriktioentsyymi,

restriktioendonukleaasi Bakterofageja bak-
teereissa pilkkovia entsyymejd. Restrik-
tioentsyymit tunnistavat tietyn, yleensa
palindromisen, DNA-sekvenssikohdan ja
katkaisevat kaksijuosteisen DNA:n tdstd
kohdasta. Kéytetddn yleisesti molekyyli-
biologisissa tekniikoissa.

restriction map restriktiokartta Kaavio, jo-
ka osoittaa restriktioentsyymien tunnis-
tuskohtien sijainnin DNA:ssa.

reverse open reading frame (RORF) kdadn-
teinen avoin lukukehys.

reverse transcriptase kiinteiskopioija tai -
transkriptaasi Retrovirusten DNA-poly-
meraasientsyymi, joka pystyy tuottamaan
DNA-sekvenssin RNA-sekvenssin perus-
teella. Kaytetaan yleisesti molekyylibiolo-
gisissa tekniikoissa.

rise nousu Esim. DNA:n tai proteiinin a-
kierteen nousu. Ilmoitetaan yleensid muo-
dossa: monomeeri kierrosta kohden.

RNAMOT Tietokoneohjelma RNA:mn

priméddri- ja  sekundaarirakenteiden
analyysiin sekd RNA-motiivien et-
simiseen. ftp://merck.bch.umontreal.ca/

pub/Rnamot/

ROREF (reverse open reading frame) katso
reverse open reading frame.

rRNA (ribosomal RNA) ribosomaalinen
RNA Ribosomien rakenneosa. Suurin osa
solun RNA:sta on erikokoisia ribosomaal-
isia RNA-molekyyleja.

RT-PCR (reverse transcriptase  poly-
merase chain reaction) kdinteistranskrip-
taasi polymeraasiketjureaktio Kéaanteiskopi-
oijaentsyymid kayttdva PCR.

S

salt bridge suolasilta Proteiiniraken-
teen sisdinen ionisidoksen kaltainen
vuorovaikutus positiivisesti ja negatiivis-
esti varautuneen aminohapon valilla.

Sanger Institute The  Wellcome  Trust
Sanger Institute Englantilainen genomi-

tutkimuskeskus.  http://www.sanger.ac.
uk/

SAR (structure-activity relationship) katso
structure-activity relationship.

satellite DNA satelliitti-DNA  DNA-sek-

venssin kohta, joka poikkeaa huomat-
tavasti ymparistostddn yleensd tihedsti
toistuvan sekvenssijakson johdosta ja jon-
ka tehtdvaa ei tunneta.

SCOP (Structural Classification of Pro-
teins) Tietokanta, jossa PDB:std 16ytyvét
proteiinirakenteet on ryhmitetty hier-
arkiseksi kokonaisuudeksi. http://scop.
mrc-lmb.cam.ac.uk/scop/
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scoring matrix pisteytysmatriisi Taulukko,
jolla paikasta riippumattomissa

sekvenssirinnastusmenetelmissi miaritetian

eri nukleotidi- tai aminohappoyhdis-
telmien vaikutus rinnastuksen laatua tai
todenndkdisyyttd kuvaavaan pisteytyk-
seen. Katso PAM ja BLOSUM.

secondary structure sekundiirirakenne Pro-
teiinissa paikallisesti esiintyvat sdannol-
liset kolmiulotteiset rakenteet. Yleisimmat
sekundédrirakenteet ovat a-kierre ja f-
sdie.

Silmukoimi-
ilman ulkopuolisten

self-splicing Itsesilmukointi
nen itsendisesti
molekyylien apua.

sense-strand kaksinauhaisen DNA:n
koodaava juoste. Tdssd juosteessa nukleo-
tidijarjestys on sama kuin ldhettiRNA:ssa.

SeqLab GCG-ohjelmistopaketin X-yhtey-
den kautta kdytettdva kayttoliittyma.

sequence sekvenssi Nukleotidi- tai amino-
happojarjestys nukleiinihapoissa tai pro-
teiineissa.

sequence-tagged site (STS)sekvenssimerkitty
alue Muutaman sadan emdsparin pi-
tuinen DNA-sekvenssijakso, joka esi-
intyy genomissa vain yhdessd tun-
netussa kohdassa ja on tunnistettavissa
PCR-tekniikalla. Sekvenssitunnusalueita
kaytetaan tunnistettaessa ja yhdisteltidessa
eri lahteistd saatua sekvenssiaineistoa.

sequencing sekvensointi Nukleotidi- tai
aminohappoketjun sekvenssin kokeelli-
nen méadrittdminen.

SeqWeb GCG-ohjelmistopaketin verkkose-
laimen kautta kdytettdvd kayttoliittyma.
Esim. CSC:n SeqWeb rekisterdidyille
kayttdjille: https://seqweb.csc.fi/geg-bin/
seqweb.cgi

sex chromosome sukupuolikromosomi Kro-
mosomi, jonka ldsnédolo, periytyminen tai
tietty muoto méarad yksilon sukupuolen.

Shine-Dalgarno sequence Shine-Dalgarno
-sekvenssi Bakteeri-ldhettiRNA:ssa yleinen
sekvenssijakso, jonka perusmuoto on 5’-
AGGAGG-3'. Se tai samankaltainen sek-

venssi esiintyy yleensd noin 7 eméstd en-
nen aloituskodonia.

short interspersed repeat element (SINE)
Lyhyt genominen toistojakso.

short tandem repeat (STR)lyhyt perakkai-
nen toistojakso.

shotgun sequencing satunnaissekvensointi
(haulikkosekvensointi) Menetelmd, jossa
genomi pilkotaan satunnaisen pituisik-
si paloiksi, joiden (kaikkien tai osan)
emdsjdrjestys madritetddn.

signal sequence signaalisekvenssi ~ Protei-
inisekvenssin N-pédédssda oleva osa, jo-
ka avustaa solusta erittyvien proteiinien
tai solukalvoproteiinien kulkeutumista
solukalvolle ja/tai sen ldpi. Yleensd sig-
naalisekvenssi poistetaan synteesin tai si-
irtymisen jdlkeen. Soluorganelleissa sig-
naalisekvenssit saattavat sijaita ketjun
keskelld, eikd niitd valttdmaittd poisteta
proteolyyttisesti.

silent mutation hiljainen mutaatio, peittyvi
mutaatio DNA-muutos, joka ei ndy geenin
koodaaman proteiinin sekvenssissa.

Simwalk Ohjelma sekd parametriseen et-

td ei-parametriseen kytkentdanalyysiin.
Toisin kuin Genehunteria, ohjelmaa voi
kdyttdd myos suurille sukupuille.

SINE (short interspersed repeat element)
katso short interspersed repeat element.

single-gene disorder Tauti tai tila, jonka
aiheuttaa yksi geeni.

Single Nucleotide Polymorphism (SNP)
yhden emiksen monimuotoisuus Lajin sisdi-
nen nukleotidisekvenssin tietyssd kohdas-
sa esiintyva vaihtelu.

single-strand conformational polymorphism
(SSCP) Pistemutaatioiden havainnoin-
titekniikka. Tietty sekvenssialue PCR-
monistetaan ja ajetaan geelissd. Mutaa-
tio voi muuttaa rakennetta, mikda muuttaa
molekyylin litkkuvuutta geelissa.

site-directed mutagenesis kohdennettu

mutageneesi  Yleisnimitys  laboratori-
omenetelmille, joilla DNA-sekvenssiin
tehddan haluttuun kohtaan yksittdisen tai
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useamman eméaksen muutos.

site-specific mutagenesis katso  site-di-

rected mutagenesis.

sliding window [liukuva ikkuna Sekvenssi-

analyysissd: tarkastelualue. Sekvenssid
kdaydaan lapi ikkunan pituisissa palasis-
sa niin, ettd ensimmaiinen ikkuna alkaa
ensimmadisestd sekvenssikohdasta ja ana-
lyysin edetessd ikkunaa liu'utetaan kohta
kerrallaan eteenpdin sekvenssissa.

Smith-Waterman algorithm Smithin  ja

Watermanin algoritmi Dynaamiseen ohjel-
mointiin perustuva sekvenssien rinnas-
tusmenetelma. Algoritmi etsii kahden
sekvenssin viliset parhaat mahdolliset
paikalliset rinnastukset.

SNP (single nucleotide polymorphism)
katso single nucleotide polymorphism

Solar Kytkentdanalyysiohjelma, joka on
suunniteltu maédaréllisiin  ominaisuuksiin
vaikuttavien geenien paikallistamiseen.

SOM (Self Organizing Map)Itseorganisoituva
kartta Yksi hermoverkkomenetelmien
sovellus.

somatic cell somaattinen solu Miki tahansa
elién solu, joka ei kuulu iturataan.

spliceosome splisecosomi  Proteiini/RNA-
kompleksi, joka osallistuu intronien pois-
toon RNA:sta.

splice site silmukoitumiskohta (leikkauskoh-
ta) RNA-sekvenssin kohta, jonka perus-
teella intronit tunnistetaan ja poistetaan
lopullisesta lahettiRNA-sekvenssista.
splicing silmukoituminen (pujonta, liittdmi-
nen) Prosessi, jossa DNA:n perusteella
syntetisoidusta RNA:sta poistetaan intro-
nialueet ja yhdistetdan eksonialueet.
sporadic case satunnainen tapaus Omi-
naisuutta, yleensd sairautta, ilmentdva
yksil, jolla ei ole kyseistd ominaisuutta
ilmentavid esi-isia.

SRS (Sequence Retrieval System) WWW-
ympadristossd  toimiva sekvenssihaku-
tyokalu. Esimerkiksi: http://srs.csc.fi:8002

SSCP (single-strand conformational poly-
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morphism) katso single-strand conforma-
tional polymorphism.

ssDNA (single-stranded DNA)  yksiju-
osteinen (-nauhainen) DNA
ssRNA (single-stranded RNA)  yksiju-
osteinen (-nauhainen) RNA
Staden Molekyylibiologisen aineiston

analyysityokalupaketti. Erityisen sovelias
automaattisekvensaattoriaineiston kasit-
telyyn.

sticky ended Restriktioendonukleaasien
katkaisema  DNA-kaksoisjuoste, jon-
ka paddssia on katkaisukohdan epasym-
metrisyydestd johtuen lyhyt yksiju-
osteinen kohta. Tdméd kohta voi liittyad
toiseen DNA-molekyyliin, jossa on en-
simmadiseen molekyyliin ndhden vastin-
pareista koostuva yksijuosteinen osuus.
Katso flush ended.

stochastic stokastinen, satunnainen

STR (short tandem repeat) katso short tan-
dem repeat.

stringency ankaruus, vaativuus Molekyyli-

biologiassa kuvaa usein sekvenssikoetti-
men sitoutumisolosuhteita tai sekvenssi-
analyyseissd ~ vaadittavien  pisteiden
madrad esim. tarkasteluikkunassa.

structure-activity relationship (SAR)
rakenne-aktitvisuus-vuorovaikutus SAR-
menetelmissda ~ kdytetddn tilastollisia
menetelmid rakenteellisten tekijoiden
sekd ligandin tai proteiinin aktiivisuuden
vastaavuuden arviointiin.

STS (sequene-tagged site) katso sequence-
tagged site.

subsequence alisekvenssi, osasekvenssi Sek-
venssi, joka on osa pidempdd sekvens-
sid. Esimerkiksi EST-sekvenssit tai protei-
inidomeenisekvenssit.

substitution matrix pisteytysmatriisi

Taulukko, jolla paikasta riippumat-
tomissa sekvenssirinnastusmenetelmissa
médritetddn eri nukleiini- tai aminohap-
poyhdistelmien vaikutus rinnastuksen
laatua tai todennikoisyyttd kuvaavaan
pisteytykseen. Katso scoring matrix.



sum of pairs score parisummapisteytys Mo-
nen sekvenssin rinnastuksessa kaytet-
tivd pisteytysmenetelmd, jossa sarak-
keen pisteméaara lasketaan kaikkien sarak-
keessa olevien emds/aminohappoparien
parittaisten vertailujen pisteytysten sum-
mana. Esim. kolmen sekvenssin, A B
C, tapauksessa parisummapisteytys on
(A+B)+(A+C)+(C+B).

supercoiling superkierteisyys ~ DNA-kak-
soiskierteen kiertyminen itsensd tai nuk-
leosomin ympari.
superfamily superperhe  Proteiiniryhmd,
jolla on yhteisid piirteitd, esim. im-
munoglobuliinit.

supersecondary structure supersekunddiiri-

rakenne Sdanndllinen, useammasta
sekundédrirakenneyksikostd ~ koostuva
rakenne.

SWISS-PROT Proteiinisekvenssitietokanta,
jossa on pyritty hyvin jasenneltyyn protei-
inisekvenssien ja niihin liittyvan tiedon
kuvailuun. Sekvenssin lisdaksi SWISS-
PROT-tietueet siséltavéat tietoa mm. pro-
teiinin toiminnasta, alayksikoistd sekd
vastaavista mutatoiduista proteiineista.
http://www.expasy.ch/sprot/

T

target kohde Etsinndn kohteena oleva tun-
tematon sekvenssi tai molekyyli. Vrt.
koetin (probe)

TATA-box TATA-sekvenssi Useista
geeneistd 16ytyva transkription aloitusko-
hdan tunnistukseen liittyvad sekvenssiko-
hta. TATA-jakson konsensussekvenssi
on 5- TATAAAA-3’ ja se sijaitsee noin
25 nukleotidia ennen transkription aloi-
tuskohtaa.

taxon taksoni Miki tahansa elidluokittelun
ryhmad.

TCP/IP (Transport Control Proto-
col/Internet  Protocol)Yksi  Internetin
kdyttamistd tiedonsiirtokdytannoista.

telomere telomeeri Kromosomin péaa.

template malli, templaatti Rakenne, joka

ohjaa toisen rakenteen syntyd. Esimerkik-
si nukleotidisekvenssi, joka ohjaa vastin-
nukleotideista muodostuvan nukleotidis-
ekvenssin synteesid. Molekyylimallituk-
sessa: tunnettu rakenne, jonka pohjalta
toinen rakenne mallitetaan.

termination factor lopetustekiji  Proteiini,
joka vaikuttaa transkription paatekohdan
tunnistamiseen RNA-synteesissa.

terminator codon lopetuskodoni Emaskolmikko,

joka toimii RNA-ketjussa proteiinisyn-
teesin lopetuskohdan merkkind. Lope-
tuskodoneita ovat UAA, UAG, UGA.

tertiary structure fertidirirakenne Makro-
molekyyliin,  esimerkiksi  proteiinin,
kolmiulotteinen laskostunut rakenne.

TIGR The Institute for Genomic Research.
Ei-kaupallinen genomeihin ja geenituot-
teisiin keskittynyt tutkimuslaitos. http://
www.tigr.org/

topoisomerase topoisomeraasi Entsyymi, jo-
ka muuttaa DNA:n kolmiulotteista muo-
toa vaikuttamalla superkierteisyyteen (su-
percoiling) katkaisemalla DNA:n toisen
tai molemmat juosteet.

topology topologia Muoto, muoto-oppi.

trait Perinnollisyystieteessd: mika tahansa
geneettisesti mddrdaytyva ominaisuus.

transcription transkriptio  DNA:n  kopi-
oiminen proteiinisynteesin mallina toimi-
vaksi lahetti-RNA:ksi. Katso splicing, cap.

transcriptome transkriptomi Solun tai elion
lahettiRNA-molekyylien kokonaisuus.

transgenic siirtogeeninen, transgeeninen
Elio, jonka perimddn on siirretty toisen
samaan tai eri lajiin kuuluvan yksilon per-
imaa.

transition transitio, siirtymd, muutos, virit-
tyminen DNA:n yhteydessa: mutaatio, jos-
sa puriiniryhmén sisaltava nukleotidi ko-
rvautuu toisella puriiniryhmén sisaltaval-
1d nukleotidilla, tai vastaavasti pyrimidi-
iniryhmén siséltdavd nukleotidi korvau-
tuu toisella pyrimidiiniryhmaén sisaltaval-
1a nukleotidilla. Katso transversio.

translation translaatio, proteiinisynteesi
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Transkription jdlkeinen tapahtuma, jos-
sa ldhettiRNA:n emésjdrjestys kddnnetddn
proteiinin aminohappojarjestykseksi.

transposon transposoni Pieni kopioitumis-
ja litkkumiskykyinen DNA-molekyyli, jo-
ka liittyy satunnaiseen kohtaan genomis-
sa.

transversion transversio Pistemutaatio, jos-
sa puriiniryhmd korvautuu pyrimidi-
iniryhmailld tai pédinvastoin. Katso transi-
tio.

trinucleotide repeat kolmen nukleotidin
toisto  DNA-sekvenssin toistoalue, jo-
ka saattaa kuulua my6s koodaavaan
alueeseen.

triple helix kolmoiskierre Esiintyy mm. kol-
lageenirakenteissa. Myds DNA:m harv-
inainen muoto.

triplet, kodoni, kolmikko DNA:n nukleo-
tidikolmikko, joka vastaa RNA:n kodonia.

trisomy trisomia Perinndllinen h&irio, jossa
yksilolld on ylimddrdinen kromosomi.

tRNA (transfer RNA) siirtidji-RNA Pieni
RNA-molekyyli, joka proteiinisynteesissa
vastinkodoninsa ohjaamana tuo ldhettiR-
NA:n osoittaman aminohapon ribosomil-
la tuotettavaan polypeptidiketjuun.

twilight zone himirin  alue Kéaytetddn

sekvenssivertailussa kuvaamaan sek-
venssien samankaltaisuutta, kun niiden
identtisyys on alle 25 prosenttia. Tama-
nasteinen samankaltaisuus voi olla sat-
tumaa.

U

unassigned reading frame (URF) tehtavéaltdan

maadrittamaton lukukehys.

unrooted tree juureton puu Puukaavio, jos-
sa kaavion suunnalla ja osien keskindisel-
14 sijoittelulla ei ole merkitysta. Juureton
puu kuvaa vain esittdimédnsd materiaalin
valisid suhteita.

untranslated region (UTR) transloitumaton
alue cDNA:n ne osat, jotka eivét ilmenny
proteiiniksi.

UPGMA (Unweighted  Pair  Group

Method using arithmethic Averages).
Yksinkertainen puukaavion muodos-
tusalgoritmi. Menetelmda on kaytetty
mm. geneettisiin etdisyyksin perustuvas-
sa fylogenetiikka-analyysissé.

upstream aikaisempi tai edeltivi sekvenssiko-
hta DNA-sekvenssin suunnan méaarityk-
sen vastainen suunta, 3’- 5.

URF (unassigned reading frame) katso
unassigned reading frame.

UTR (untranslated region) katso untrans-
lated region.

\"

van der Waals interaction van der
Waals -vuorovaikutus Atomien vilinen
vuorovaikutus, joka syntyy atomien toist-
ensa varausjakaumaan aiheuttamista hair-
iGistd

van der Waals radius van der Waals -siide
Etdisyys, jota ldhempdnd atomin yd-
intd van der Waals -vuorovaikutukset
muuttuvat ldhentyvdn atomin suhteen
hylkiviksi. Tarkoittaa kdytannossad atomin
sadetta.

variable number tandem repeat (VNTR)
Polymorfista satellitti-DNA:ta. Koostuu
vaihtelevasta maarasta DNA-toistojakso-
ja.

Viterbi-agorthm. Viterbin alogritmi Las-
kee todennikdisimmén polun kitketyn
Markovin mallin 14pi. Viterbin alogritmia
kdytetdan kédtkettyjen Markovin mallien
yhteydessd parhaimman sekvenssirinnas-
tuksen etsintddn. Algoritmi muistuttaa
sekéd rakenteeltaan, ettd kadytoltaan paljolti
dynaamisen optimoinnin (Needlemanin
ja Wunschin algoritmi) kdyttod pisteytys-
matriisimenetelmien yhteydessa.

VNTR (variable number tandem repeat)

katso variable number tandem repeat.

W

W2H GCG- ja EMBOSS-ohjelmistojen
verkkoselainkdyttoliittyma. http://www.
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w2h.dkfz-heidelberg.de/

Watson-Crick base pairs Watsonin ja
Crickin emdsparit Watsonin ja Crickin
DNA-mallissaan esittima DNA:n
emdsten pariutumisjirjestys: adeniini-
tymiini, guaniini-sytosiini.

weight painotus, paino Bioinformatiikan al-
goritmeissd kerroin, jonka mukaan tiettya
tekijdd painotetaan suhteessa muihin tek-
ijoihin. Esimerkiksi profiilirinnastuksessa
tiettyyn sekvenssikohtaan sidottu pain-
oarvo.

wild type villityyppi Yleisin ilmiasu tai
genotyyppi. Alunperin: luonnosta 16ydet-
ty yleisin muoto.

X

X-linked disease X-kromosomiin  liittyvi
sairaus Perinnollinen sairaus, jonka ai-
heuttava geeni sijaitsee X-kromosomis-
sa. X-kromosomi on toinen ihmisen
sukupuolikromosomeista: normaalikary-
otyyppisilld naisilla niitd on kaksi, miehel-
14 yksi.

XML (Extensible Markup Language),
Yleinen standardiformaatti, jolla voidaan
kuvata rakenteista aineistoa ja dokument-
teja tekstimuodossa. XML on suuniteltu
erityisesti helpottamaan rakeenteellisen
aineiston siirtoa ja esittdmistda WWW-jdr-
jestelmé&ssa.

Xplor Ohjelma, jota kdytetaan biologisten
makromolekyylien rakenteen hienonnus-
ja maddrittelylaskuihin rontgenkristallo-
grafiassa ja NMR-spektroskopiassa.

Y

YAC (yeast artificial chromosome) katso
yeast artificial chromosome.

yeast artificial chromosome (YAC) hiivan
keinotekoinen kromosomi Vektorijarjestelmd,
jonka avulla voidaan kloonata pitkidkin
DNA-jaksoja hiivaan.

z

Z-DNA Z-DNA DNA:n kolmas tun-
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nettu rakennemuoto. Z-DNA:n kier-
tymissuunta on vastakkaissuuntainen
(vasenkdtinen kiertyminen) kuin A- ja
B-DNA:lla (oikeakdtinen kiertyminen).
Toinen merkittivd ero A- ja B-DNA:han
on juosteen fosfaattityhmien mutkitteleva
siksak-rakenne (tdstd nimitys Z-DNA).
zinc finger (metal-binding finger)
sinkkisormi Joukko sekvenssimotiiveja,
joille on yhteistd neljan histidiinin ja/tai
kysteiinisivuketjun avulla tapahtuva sink-
ki-ionin sitominen. Sinkkisormet yleen-
sd tunnistavat ja sitovat nukleiinihap-
poketjuja.

Z-score Z-arvo Yleinen sekvenssianalyy-
siohjelmien parametri, jota kéytetdan
arvioitaessa tietokannasta 16ytyneen sek-
venssin ja hakusekvenssin vilistd suhdet-
ta. Z-arvo kuvaa sitd todenndkoisyyt-
td, jolla yhtd samankaltainen sekvenssi
voidaan 10ytda sattumalta.

Z-value katso Z-score.

zygote tsygootti Kahden sukusolun yhdis-
tymisessd syntyvd solu; hedelmdoitynyt
munasolu.

A
Angstrﬁm Angstr(')m A = 01 nm
Molekyylirakenteiden yhteydessa yleis-
esti kdytetty pituuden mittayksikko.



3 Nukleotidit ja nukleiinihapot

Numerot ja symbolit

(-)-strand (-)-juoste (DNA:ssa), ((-)-nauha, (-
)-siiie), templaattijuoste Syntyva juoste on
templaatille komplementaarinen.

(+)-strand (+)-juoste (DNA:ssa) ((+)-nauha,

(+)-siiie) Koodaava juoste, jonka kaltainen
syntyva juoste tulee olemaan. Vastinju-
oste, joka ei ole templaattijuoste. (+)-
juosteella ja ldhettiRNA:lla on sama sek-
venssi (poikkeuksena T:n korvaus U:lla).

3’-end 3"-pii nukleiinihappojuosteessa Merk-
intd 3’ viittaa sokeriyhmén hiiliatomien
numerointiin. Katso kuvaa 2

3’-splice site 3’-silmukointikohta

5-end 5’-pii nukleiinihappojuosteessa Merk-
intd 5 viittaa sokeriryhmén hiiliatomien
numerointiin. Katso kuvaa 2

5’-splice site 5'-silmukointikohta

A

A-DNA A-DNA B-DNA:sta dehydraation
kautta syntynyt rakennemuoto, jossa on
11 emésparia/kierre. Katso B-DNA ja Z-
DNA.

allele alleeli, vastingeeni Geenin vaihtoe-
htoiset muodot, jotka sijaitsevat samas-
sa kohdassa kromosomissa. Alleeleja voi
samalla diploidilla normaalikaryotyyp-
piselld yksilolld olla kerrallaan vain kaksi,
joko kaksi samanlaista (homotsygootti) tai
kaksi erilaista (heterotsygootti).

alternative splicing vaihtoehtoinen sil-
mukointi,  pujonta  Proteiinituotannon
saately lahettiRNA:n prosessoinnilla. Ek-
sonien koodaamien ldhettiRNA-sekvens-
sien liittiminen toisiinsa vaihtoehtoisista
kohdista saa aikaan erilaisten protei-
inien tuotannon, tai ldhettiRNA:n, jota ei
transloida.

Alu sequence Alu-sekvenssi, yleinen toisto-
jakso Useissa ihmisen introneissa toistuva
sekvenssi, joka tunnistetaan Alul-restrik-
tiokohtien avulla. Homologiselle rekom-
binaatiolle alttiita kohtia.

amber mutation amber-mutaatio Lope-
tuskodoniin (UAG) johtava mutaatio.

anticodon antikodoni Siirtdja-RNA:n (tR-
NA:n) kolmen perédkkéisen kodonille vas-
takkaisen eli komplementaarisen nukleo-
tidin muodostama tripletti, joka koodaa
yhtd aminohappoa. Antikodoni tunnistaa
kodonin, mikd mahdollistaa aminohappo-
jen sijoittamisen oikealle kohdalle pep-
tidiketjussa.

anticodon arm antikodonisilmukka tRNA:n
antikodonin sisdltdva osa.

antisense Geenille vastakkainen DNA-
sekvenssi, joka toimii RN A:n mallina tran-
skriptiossa.

autosome autosomi Muu kuin sukupuo-
likromosomi.

B

BAC (bacterial artificial chromosome) kat-
so bacterial artificial chromosome.

bacterial artificial chromosome (BAC)
keinotekoinen bakteerikromosomi Molekyyli-
biologiassa kdytetty kantaja (vektori).

base emiis Nukleiinihappojen yhteydessa:
Nukleiinihappojen perusyksikké. DNA:mn
neljd emdstyyppid ovat adeniini (A),
guaniini (G), tymiini (T) ja sytosiini (C).
RNA:ssa tymiinin tilalla esiintyy urasiili
(U).

base pair (bp) emiispari  Nukleotidien
emdkset, jotka kaksijuosteisessa DNA:ssa
sitoutuvat toisiinsa vetysidoksilla. DNA:n
nelja emdstd ovat adeniini (A), guaniini
(G), tymiini (T) ja sytosiini (C). Emds-
pareilla tarkoitetaan yleensd pareja A-T ja
G-C, jotka ovat energeettisesti edullisim-
mat. RNA:ssa T korvautuu urasiililla (U).

B-DNA B-DNA DNA:n hydroitu raken-
nemuoto (Vertaa: A-DNA ja Z-DNA).
Watsonin ja Crickin kuvaama DNA-
rakennemuoto, jossa on 10,4 emés-
paria/kierre.

9blunt ended tylppipdinen Kaksinauhaisen



DNA:n pés, jossa kumpikin nauha on
yhtd pitka.

C

CAAT-box CAAT-sekvenssi Useiden eu-
karyoottigeenien promoottorialueella si-
jaitseva konservoitunut DNA-sekvens-
si, joka yleensd osallistuu transkripti-
on sddtelyyn. CAAT-sekvenssi sijaitsee
yleensd ns. TATA-laatikon 5’-puolella, n.
50 - 200 nukleotidia alavirtaan transkripti-
on aloituskohdasta.

CAI (codon adaptation index) katso codon
adaptation index.

candidate gene DNA-alue, jonka sijainti ja
sekvenssi saattavat liittyd tarkasteltavaan
ominaisuuteen, esim. perinndlliseen
sairauteen.

cap Kemiallinen rakenne,
itetddn  aitotumallisten  esi-lihettiR-
NA:n 5-paadhdn transkription  jal-
keen. Modifioitu guanosiinitrifosfaatti-
7-metyyliguanosiini, joka on liittynyt 5’-
5" trifosfaattisidoksella liahettiRNA:n 5’-
pddhan.

cap site lihettiRNA:n 5-p&a. Kohta, johon
cap-rakenne liitetddn, merkitddn usein
geeniin +1:114.

joka  li-

c¢DNA (complementary DNA) komplemen-
taarinen DNA, vastakkainen DNA DNA-ju-
oste, joka on syntetisoitu kdyttden mallina
RNA:ta.

cDNA library cDNA-kirjasto ~ Kokoelma
cDNA-molekyylejd, jotka on pakattu kan-
tajaan (plasmidi, faagi).

centimorgan (cM) senttimorgan Geneet-

tisen etdisyyden mitta (1/100 Morgania).
1 cM vastaa karkeasti ottaen 1 miljoon-
aa emdasparia DNA:ta ja yhden pros-
entin rekombinaatiofraktiota. Rekombi-
naatiofraktion ja karttaetdisyyden tark-
ka suhde maédritellddn karttafunktioiden
avulla.

centromere sentromeeri ~Kromosomikési-
varsien kiinnittymiskohta, johon tuman
jakautumisessa kiinnittyvdt myos tuma-
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sukkulan siikeet.

chiasma kiasma Meioosissa homologisten
kromatidien vilille muodostuva rakenne,
joka mahdollistaa kromatidien geneet-
tisen materiaalin vaihtuminen eli tekijdin-
vaihdunnan.

Kahdentuneen kro-
mosomin puolikas eli kromosomin
puolikkaat ennen solunjakautumista
edeltivdd mitoosin metafaasivaihetta tai
meioosin toisen jaon loppuvaiheita.

chromatid kromatidi

chromatin kromatiini Kromosomin

pakkautunut DNA-rihma histoniprotei-
ineineen. (Mikroskooppisesti:  tihedsti
pakkautunut heterokromatiini ja 16ysem-
pi eukromatiini).

chromosomal map kromosomikartta ~ Kro-
mosomikuva, jossa on merkittynd geen-
imerkkien fyysinen sijainti.

chromosome kromosomi DNA-rihma, jo-
ka aitotumallisilla pakkautuu tiiviisti
histoniproteiinien avulla. Padosa solun
geenistdstd on kromosomeissa.

cM (centimorgan) katso centimorgan.

coding strand koodaava juoste. Genomisen
DNA:n juoste, jonka sekvenssi kopioituu
lahettiRNA:han. Sekvenssid julkaistaessa
esitettdvd emadsjdrjestys.

codon kodoni  ldhettiRNA:ssa  kolme
perakkaistd emadstd, jotka proteiinisyn-
teesissd vastaavat yhtd aminohappoa tai
translaation lopetusta.

codon adaptation index (CAI)  kodonien
adaptaatioindeksi Synonyymikodonien
kayttoon liittyva mitta.

cohesive end koheesiivinen piid Kaksiju-

osteisen DNA:n péd, jossa toinen juoste
on pidempi eli jatkuu yksijuosteisena.

complementary komplementaarinen Vastin-

tai nukleiinihappojuoste, jonka jokainen
nukleotidiemés pariutuu (Watson-Crick -
periaatteen mukaisesti) toisen juosteen
kanssa.

complementary base vastinemdis Kaksiju-
osteisessa DNA:ssa jokaista A:ta vastaa T
ja jokaista G:td C.



contig jatkumo Lyhyistd, osittain

paédllekkdisistd ~ sekvensseistd  yhdis-
telemdllda muodostettu yhtendinen sek-
venssi.

cosmid kosmidi Kantaja (vektori), joka on
tehty yhdistamalld A-faagin DNA:ta bak-
teerin plasmidiin. Kaytetdan usein pitkien
DNA-fragmenttien kloonaamisessa.

CpG island CpG-saareke Runsaasti C- ja G-
nukleotideja siséltava alue. Usein ldhelld
aktiivisesti ilmennettdvid geeneja.

crossing over fekijainvaihdunta ~ Geneet-
tisen materiaalin vaihtuminen vastinkro-
mosomien vélilld kromatidirihmojen risti-
inmenon yhteydessd meioosin 1. jaossa.

D

deletion poistuma, deleetio, puuttuma Nuk-
leiinihappojuosteen osan ja siind olevien
geenien poistuminen. Mutaatiotyyppi.

depurination depurinaatio Puriinin poisto
nukleiinihapoista.

DGGE technique DNA-geelielektro-
foreesi denaturoivassa pH-gradientissa.
Kéytetddn geenien monimuotoisuuden
analysoinnissa.

dideoxynucleotide dideoksinukleotidi Nuk-

leotidi, jossa deoksiriboosi on korvat-
tu dideoksiriboosilla. DNA-polymeraasit
eivdt pysty liittimddn uusia nukleotide-
ja dideoksinukleotideihin, mistd johtuen
niitd voidaan kayttdd polymerisaation
pysdyttdmiseen.

dideoxynucleotide sequencing dideoksi-
nukleotidisekvensointi Sangerin entsymaat-
tinen DNA:n sekvensointimenetelmd, jos-
sa sekvensoitavalle juosteelle synteti-
soidaan dideoksinukleotidien ldsndol-
lessa leimattuja, eri pituisia juosteita. Pitu-
usjdrjestyksen avulla voidaan maarittaa
DNA:n emésjérjestys.

differential display (DD) lahettiRNA-
populaatioista RT-PCR:lld muodostettu
kokoelma eri pituisia DNA-fragmentte-
ja, jotka sekvensointigeelissd eroteltuna
osoittavat samankaltaisesti tai eri tavoin
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ilmenevid geeneja.
direct repeat suora toisto Samassa suunnas-

sa toistuva emadsjdrjestys (esim. ACT ACT
ACT). Katso palindromi.

DNA (deoxyribonucleic
bonukleiinihappo

DNA microarray DNA-siru Alustalle (lasi
tai kalvo) kiinnitetty kokoelma DNA-
molekyylejd, jotka voidaan hybridisoida
liuoksessa olevan nukleiinihappokokoel-
man kanssa.

acid) deoksiri-

domain domeeni Proteiinirakenteen it-

sendisesti poimuttuva yksikko.

donor [uovuttaja, donori Atomi, molekyyli

tai solu, joka luovuttaa vastaanottajalle
esimerkiksi elektronin, molekyylin tai
molekyyliryhmén

double helix (Watson-Crick model)
kaksoiskierre, Watsonin ja Crickin malli
Molekyylibiologiassa: DNA:m vastinju-
osteet kiinnittyvit emédsosistaan toisiinsa
kaksoiskierteiseksi molekyylirakenteeksi.

double-stranded kaksijuosteinen (-
nauhainen, -siikeinen) Nukleiinihappo-
rakenne, joka muodostuu kahdesta emés-
pariutuneesta vastinjuosteesta.

downstream alavirran puoleinen, 5'-3’
suuntaan etenevd, 3’-puolella sijaitse-
va; proteiineissa karboksiterminaalipdan
puoleinen.

dsDNA (double-stranded DNA) kaksiju-
osteinen (-nauhainen, -siikeinen) DNA

dsRNA (double-stranded RNA) kaksiju-
osteinen (-nauhainen, -siikeinen) RNA

duplication (kromosomin osan) kahdentumi-
nen Kromosomin osan kahdentuminen.
Mutaatiotyyppi.

E

EMBL Euroopan molekyylibiologian lab-
oratorion ylldpitimda DNA-sekvenssiti-
etokanta, jota ristiinpdivitetddn DDBJ'n ja
GenBankin kanssa. http://www.ebi.ac.uk/
embl /index.html



enhancer tehostaja, voimistaja Molekyylibi-
ologiassa: transkriptiotekijd, joka yleensd
aktivoi transkriptiota.

EST (expressed sequence tag) katso ex-
pressed sequence tag.

expressed sequence tag (EST) ilmeneviin
geenin osa EST-sekvenssi on solun tietyssa
tilassa ilmenevin geenin satunnaisesti ja
usein vain osittain sekvensoitu cDNA-
klooni.

F

flanking sequence kohdesekvenssin
viereiset alueet (5'-flank, 3’-flank).

flush ended kohesiivinen — pdid  Kaksiju-
osteinen DNA, jossa toinen juosteista on
pidempi. Katso sticky ended.

frameshift Lukukehyksen muuttuminen
esim. poistuman tai lisdyksen seuraukse-
na.

G
genomic DNA genominen DNA  Solun
DNA-fraktio, joka muodostuu kro-

mosomeista (ei siis sisdlld soluelinten
DNA:ta).

H

heteroduplex heterodupleksi DNA-
molekyyli, jossa juosteet ovat erilaisia. Ju-
osteilla voi olla eri alkuperd, jolloin kom-
plementaariset juosteet on saatu yhdis-
tymédn in vitro tai dupleksi muodostuu
lahettiRNA:sta sekd vastaavasta DNA:sta.

heteroduplex analysis (mismatch analysis)
heterodupleksianalyysi Eri alkuperdd ole-
vien DNA-juosteiden annetaan liittyd
toisiinsa heterodupleksiksi, minka jilkeen
erot kartoitetaan. Kartoitusmenetelmia on
useita.

high throughput genome (HTG)Viimeis-
telemédtontd  sekvenssiaineistoa,  jos-
ta kuitenkin on hyotyd esimerkiksi
sekvenssihauissa. Tietokannassa vahin-
tddn kahden kiloemédksen palasina. No-
peasti tuotettua raaka-aineistoa, jota ei ole
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varmennettu.

hnRNA (heterogeneous nuclear RNA) het-
erogeeninen tuman RNA Lyhytikdinen ja
suurimolekyylinen ldhettiRNA:n esiaste.

homeobox homeolaatikko Konservoitunut
DNA-jakso, joka alunperin loytyi ba-
naanikdrpédsen useista homeoottisia tai
segmentaatiomutaatioita  aiheuttavista
geeneistd.

hormone response element (HRE)hormo-
nivastealue DNA-sekvenssi, jonka hor-
monireseptori tunnistaa ja jonka ilmen-
emistd reseptori sditelee.

hot spot DNA-alue, jossa muita alueita
selvdsti useammin tapahtuu evolutiivisia
muutoksia, esim. mutaatioita.

HRE (hormone response element) katso
hormone response element.

HTG (high throughput genome) Xkatso
high throughput genome.

hybridization yhdistyminen, hybridisaatio
1. Tapahtuma, jossa kaksi vastakkaista
nukleiinihappojuostetta liittyy yhteen.
Kéytetddn geenitekniikassa nukleiinihap-
pojen tunnistusmenetelmdnd. Voidaan
kdyttda diagnostiikassa tiettyjen DNA-
jaksojen osoittamiseen ndytteestd (katso:
probe, koetin). 2. Risteytyminen. 3. Solu-
jen yhdistdminen keinotekoisesti.

I

indel (insertion or deletion) lisdys tai
poistuma DNA- tai proteiinimolekyylis-
sa.

in frame lukukehyksessi, Ilukukehyksen siii-
lyttivi

initiation codon aloituskodoni lahettiR-

NA:n emdskolmikko (yleensd 5-AUG),
josta proteiinisynteesi alkaa.

initiator tRNA aloitus-tRNA ~ Aminohap-
posynteesin aloittava tRNA.

intron introni  Geeninsisdinen exonien
vélissd oleva ei-ilmentyvd DNA-alue. In-
troni kopioidaan RNA:ksi, mutta poiste-
taan siitd ennen proteiinisynteesid. Katso:



exon ja splicing.
inverse PCR kiinteinen PCR

inverted repeat (IR)kiinteistoisto Nukleo-

tidisekvenssi, joka on kdanteinen verrat-
tavalle sekvenssille. Useimmiten alle 50
emastd. [S-elementtien osia. (IS-elementti,
insertion sequence, on transposonityyp-
pi).

IR (inverted repeat) katso inverted repeat.

K

kb (kilobase) katso kilobase (kb), kilobase-
pair (kbp).

kbp (kilobasepair) katso kilobase (kb),
kilobasepair (kbp).

kilobase, kilobasepair (kb, kbp)kiloemiis,
kiloemispari Tuhannen nukleotidin pitu-
inen DNA- tai RN A-jakso.

Kozak sequence Proteiinisynteesin ldhet-
tiRNA-aloituskodonin koodaaman
aminohapon ympdriltd valmiista protei-
inista 16ytyvéa konservoitunut jakso.

L

lagging strand viivistynyt ketju, jilkijuoste

DNA:n kahdentuessa toinen syntyvistd
juosteista. Syntyy pienind, myohemmin
yhteenliitettdvind palasina.

LCR (locus control region)katso locus con-
trol region.

leading strand johtava ketju, johtojuoste

DNA:n kahdentuessa uusista juosteista
se, joka syntyy jatkuvana kokonaisuute-
na.

LINE (long interspersed repeat element)
katso long interspersed repeat element.

locus control region (LCR) Alue, jolla
geenin sddtelyd ohjaavat elementit (pro-
moottorit ja tehostajat) sijaitsevat.

lod score Kymmenkantainen logarit-

mi kytkentdd testaavasta uskottavuu-
sosamdadrdstd. Kahden lokuksen kytken-
tdd esittdva tilastotieteellinen arvo. Jos
arvo on kolme tai suurempi, katsotaan
lokusten olevan kytkeytyneita toisiinsa.
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long interspersed repeat element (LINE)
Usean kiloemdksen pituinen nisdkkédiden
genominen toistojakso.

long terminal repeat (LTR) Usean sadan
emdksen pituiset kddnteiset toistojak-
sot transposonien ja virusten esiasteiden
DNA-ketjun paissd. Vaikuttavat trans-
posonien ja viruksien esiasteiden liit-
tymiseen isantd-DNA:han.

LTR (long terminal repeat) katso long ter-
minal repeat.

M

marker merkkijakso Genominen tai solue-
limen DNA:n emdsjdrjestys, joka eroaa
tarpeeksi yksiloiden vaililld, jotta sen
periytymistd sukulinjassa ja/tai erilaisissa
soluissa voidaan jaljittad. Merkkijakso voi
olla geenissi tai geenien ulkopuolella.

Megabase (Mb)Miljoona emaéstd. Nukleo-
tidisekvenssin pituuden mittayksikko.

Megabasepair (Mbp) megaemds, megaemds-
pari Miljoona emaista pitkd nukleiinihap-
pojakso.

microsatellite mikrosatelliitti ~ Genomissa
runsaita yhdestd viiteen eméiksen pituisia
toistojaksoja, joiden lukumaddrd vaihtelee
yksiloittdin. Voidaan kayttdda merkkijak-
soina.

minisatellite minisatelliitti Noin 10-100
emdstd pitkid toistojaksoja, joiden maara
vaihtelee yksiloittdin. Yleensd ldhelld kro-
mosomin pddtd. Voidaan kédyttdd merkki-
jaksona.

minus-strand miinus-juosteinen (-nauhainen,
siikeinen) RNA-virusten komplementaari-
nen DN A-juoste. Katso (-)-strand.

mismatch repair yhteensopimattomuuden
korjaaminen DNA-synteesin aikana védrin
pariutuneiden nukleotidien etsiminen ja
korvaaminen.

missense mutation Mutaatio, joka muut-
taa kodonin nukleotidijarjestystd niin, ettd
sen koodaama aminohappo muuttuu.

monocistronic mRNA lihettiRNA, jo-
ka translaatiossa tuottaa vain yhden



polypeptidiketjun.

mRNA (messenger RNA) lihetti-RNA
Geenin DNA-juosteelle komplementaari-
nen yksijuosteinen RNA-molekyyli, joka
syntyy transkriptiossa. LahettiRNA ohjaa
proteiinisynteesid ja mdaraa polypeptidin
aminohappojarjestyksen.

N

non-coding strand koodaamaton juoste Gee-
nille komplementaarinen DN A-juoste.

nucleic acid nukleiinihappo DNA ja RNA
ovat nukleotideista rakentuvia nukleiini-
happoja.

nucleoside nukleosidi Nukleiinihapon ja
nukleotidin osa. Puriini- tai pyrimidi-
iniemds + pentoosisokeri.

nucleosome nukleosomi Kromatiinin kro-
mosomiksijarjestymisen  perusyksikko.
Koostuu n. 200 emésparista ja histonipro-
teiiniytimesta.

nucleotide nukleotidi Nukleosidi + fosfaat-
ti. Nukleiinihapon rakenneyksikko.

(o)
oligonucleotide oligonukleotidi ~ Korkein-
taan muutamia kymmenid eméksid

sisdltdavda DNA-sekvenssi.

open reading frame (ORF) avoin lukuke-
hys Mahdollisesti proteiiniksi kaannet-
tdvd DNA-sekvenssi, joka alkaa aloi-
tuskodonilla ja padttyy lopetuskodoniin.
Katso: lukukehys, reading frame

operator operaattori DNA-alue, johon
sitoutumalla estdjaproteiini estdd tran-
skription aloittamisen ldhelld sijaitsevasta
promoottorista.

operon operoni Bakteerien geenitoiminnan
yksikko, johon kuuluu promoottori, op-
eraattori, sekd yksi tai useampia raken-
negeenejd.

ORF (open reading frame) katso open
reading frame.

orthology ortologia,  ortologisuus  La-
jiutumisen seurauksena syntynyt

samankaltaisuus.

overlapping genes piiillekkiiset geenit Eril-
lisid geenejd, joiden ilmennettdvit alueet
ovat osittain pédallekkdiset ja joita luetaan
eri lukukehyksessa.

P

palindrome palindromi, kiidnteinen toistojak-
so DN A-jakso, joka on sama luettuna kak-
soiskierteen kummastakin juosteesta. Es-
imerkiksi esitumallisissa lahella transkrip-
tion lopetuskohtaa sekd useimpien re-
striktioentsyymien tunnistussekvensseis-
sd.

PCR (polymerase chain reaction) katso
polymerase chain reaction.

polymerase chain reaction (PCR) polymer-

aasiketjureaktio Tehokas tapa monistaa
DNA:ta in vitro. Perustuu lampovai-
hteluita kestdvdaan DNA-polymeraasiin.

polymorphism monimuotoisuus, vaihtelu,
polymorfismi,  polymorfia Populaatiossa
on kaksi tai useampia ilmiasuja (saman
geenin suhteen), joita ei voi selittda
pelkdstddn mutaatioilla.

post-transcriptional modification transkription

jilkeinen — muokkaaminen  Transkriptios-
sa syntyneen RNA:n rakenteeseen en-
nen translaatiota tehtdvdt muutokset.
Esimerkiksi intronialueiden poisto, sil-
mukointi (pujonta).

Pribnow box Pribnow-sekvenssi DNA-
sekvenssijakso (TATAAT), joka ilmaisee
bakteerien DNA:ssa RNA-synteesin aloi-
tuskohdan. Sijaitsee 5’-padssd, 10 emaésta
ennen synteesin aloituskohtaa. Voi esiin-
tyd muuntuneena.

primer aluke Lyhyt polynukleotidiketju, jo-
ta kdytetddn kdynnistimdan DNA:n kah-
dentuminen.

promoter promoottori DNA-sekvenssin ko-
hta, johon RNA-polymeraasi sitoutuu en-
nen transkription aloitusta. Esimerkiksi
Pribnow- ja TATA-sekvenssit.

pseudogene pseudogeeni, valegeeni Ilmen-
tymdton DNA-jakso, jonka emaésjdrjestys



muistuttaa jonkin geenin emaésjdrjestysta.
purine puriini Typped sisdltava kaksois-
rengasrakenteinen orgaaninen yhdiste.
Toinen nukleiinihappojen emésryhmista.
Puriinin  sisaltdvid nukleotideja ovat
adeniini ja guaniini.

pyrimidine pyrimidiini Typpeé ja aromaat-
tisen rengasrakenteen sisédltivd orgaa-
ninen yhdiste. Toinen nukleiinihappo-
jen emdsryhmistd. Pyrimidiinin sisaltdvia
nukleotideja ovat sytosiini, tymiini seka
urasiili.

R

RACE (rapid amplification of cDNA ends)
katso rapid amplification of cDNA ends.

rapid amplification of cDNA ends
(RACE) Tekniikka, jolla cDNA:n 5'- tai
3’-pédd saadaan PCR-monistettua, kun osa
paiden vilisestd sekvenssista on selvilla.

reading frame [ukukehys Kodonien ra-
jakohtien ja lukusuunnan maarittely
DNA-sekvenssissd. Koska DNA-sekvens-
si voidaan jakaa kolmen emé&ksen mit-
taiseksi kodonisarjaksi kolmella tavalla
kahteen eri suuntaan, on jokaisella DNA-
sekvenssilldi 6 mahdollista lukukehys-
td, joista yksi on translaatiossa kaytetty
lukukehys.

regulatory element siitelyosa Geenin il-
mentymistd sddtelevd (vahentivd tai
voimistava) DNA-sekvenssin osa.

replication replikaatio, kopioituminen Biolo-
giassa: solun jakautumista edeltdvad per-
im&aineksen (DNA:n) kahdentuminen.

replicon replikoni, replikaatioyksikkd Per-

imin osa, joka pystyy kopioitumaan it-
sendisesti. Nukleiinihappoketjun osa, joka
kopioituu saman replikaation aloitusko-
hdan ohjaamana. Esitumallisilla on kor-
mosomissa yksi replikoni, aitotumallisilla
useampia.

restriction map restriktiokartta Kaavio, jo-
ka osoittaa restriktioentsyymien tunnis-
tuskohtien sijainnin DN A:ssa.

reverse open reading frame (RORF) kdan-

teinen avoin lukukehys.

ROREF (reverse open reading frame) katso
reverse open reading frame.

rRNA (ribosomal RNA) ribosomaalinen
RNA Ribosomien rakenneosa. Suurin osa
solun RNA:sta on erikokoisia ribosomaal-
isia RNA-molekyyleja.

RT-PCR (reverse transcriptase  poly-
merase chain reaction) kdidnteistranskrip-
taasi polymeraasiketjureaktio Kéaanteiskopi-
oijaentsyymid kayttava PCR.

S

satellite DNA satelliitti-DNA  DNA-sek-

venssin kohta, joka poikkeaa huomat-
tavasti ymparistostddn yleensd tihedsti
toistuvan sekvenssijakson johdosta ja jon-
ka tehtdvéa ei tunneta.

self-splicing Itsesilmukointi ~ Silmukoimi-
nen itsendisesti ilman ulkopuolisten
molekyylien apua.

sense-strand kaksinauhaisen DNA:n
koodaava juoste. Tédssa juosteessa nukleo-
tidijarjestys on sama kuin ldhettiRNA:ssa.

sequence-tagged site (STS)sekvenssimerkitty

alue Muutaman sadan emdsparin pi-
tuinen DNA-sekvenssijakso, joka esi-
intyy genomissa vain yhdessd tun-
netussa kohdassa ja on tunnistettavissa
PCR-tekniikalla. Sekvenssitunnusalueita
kaytetaan tunnistettaessa ja yhdisteltidessa
eri lahteistd saatua sekvenssiaineistoa.

Shine-Dalgarno sequence Shine-Dalgarno
-sekvenssi Bakteeri-1dhettiRNA:ssa yleinen
sekvenssijakso, jonka perusmuoto on 5'-
AGGAGG-3'. Se tai samankaltainen sek-
venssi esiintyy yleensd noin 7 eméstd en-
nen aloituskodonia.

short interspersed repeat element (SINE)
Lyhyt genominen toistojakso.

short tandem repeat (STR) lyhyt perakkai-
nen toistojakso.

shotgun sequencing satunnaissekvensointi
(haulikkosekvensointi) Menetelmd, jossa
genomi pilkotaan satunnaisen pituisik-
si paloiksi, joiden (kaikkien tai osan)



emadsjdrjestys médritetddn.
silent mutation hiljainen mutaatio, peittyvi

mutaatio DNA-muutos, joka ei ndy geenin
koodaaman proteiinin sekvenssissa.

SINE (short interspersed repeat element)
katso short interspersed repeat element.

single-gene disorder Tauti tai tila, jonka
aiheuttaa yksi geeni.

Single Nucleotide Polymorphism (SNP)
yhden emiksen monimuotoisuus Lajin sisdi-
nen nukleotidisekvenssin tietyssa kohdas-
sa esiintyva vaihtelu.

single-strand conformational polymorphism

(SSCP) Pistemutaatioiden havainnoin-
titekniikka. Tietty sekvenssialue PCR-
monistetaan ja ajetaan geelissi. Mutaa-
tio voi muuttaa rakennetta, mikd muuttaa
molekyylin liitkkuvuutta geelissa.

site-directed mutagenesis kohdennettu
mutageneesi  Yleisnimitys  laboratori-
omenetelmille, joilla DNA-sekvenssiin
tehd&dédn haluttuun kohtaan yksittdisen tai
useamman eméksen muutos.

site-specific mutagenesis katso  site-di-

rected mutagenesis.

SNP (single nucleotide polymorphism)
katso single nucleotide polymorphism

splice site silmukoitumiskohta (leikkauskoh-
ta) RNA-sekvenssin kohta, jonka perus-
teella intronit tunnistetaan ja poistetaan
lopullisesta ldhettiRNA-sekvenssista.

splicing silmukoituminen (pujonta, liittimi-
nen) Prosessi, jossa DNA:n perusteella
syntetisoidusta RNA:sta poistetaan intro-
nialueet ja yhdistetdan eksonialueet.

SSCP (single-strand conformational poly-
morphism) katso single-strand conforma-
tional polymorphism.

ssDNA (single-stranded DNA)  yksiju-
osteinen (-nauhainen) DNA
ssRNA (single-stranded RNA)  yksiju-

osteinen (-nauhainen) RNA

sticky ended Restriktioendonukleaasien
katkaisema  DNA-kaksoisjuoste,  jon-
ka padidssi on katkaisukohdan epasym-
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metrisyydestd johtuen lyhyt yksiju-
osteinen kohta. Tdmad kohta voi liittyd
toiseen DNA-molekyyliin, jossa on en-
simmadiseen molekyyliin nidhden vastin-
pareista koostuva yksijuosteinen osuus.
Katso flush ended.

STR (short tandem repeat) katso short tan-
dem repeat.

STS (sequene-tagged site) katso sequence-
tagged site.

supercoiling superkierteisyys ~ DNA-kak-
soiskierteen kiertyminen itsensd tai nuk-
leosomin ympari.

superfamily superperhe  Proteiiniryhmd,

jolla on yhteisid piirteitd, esim. im-
munoglobuliinit.

T
TATA-box TATA-sekvenssi Useista

geeneistd 10ytyvé transkription aloitusko-
hdan tunnistukseen liittyvd sekvenssiko-
hta. TATA-akson konsensussekvenssi
on 5- TATAAAA-3’ ja se sijaitsee noin
25 nukleotidia ennen transkription aloi-
tuskohtaa.

telomere telomeeri Kromosomin paa.

terminator codon [opetuskodoni Eméskolmikko,
joka toimii RNA-ketjussa proteiinisyn-
teesin lopetuskohdan merkkind. Lope-
tuskodoneita ovat UAA, UAG, UGA.

transcription transkriptio  DNA:n kopi-
oiminen proteiinisynteesin mallina toimi-
vaksi ldhetti-RNA:ksi. Katso splicing, cap.

transcriptome transkriptomi Solun tai elion
lahettiRN A-molekyylien kokonaisuus.

transition transitio, siirtymd, muutos, virit-
tyminen DNA:n yhteydessd: mutaatio, jos-
sa puriiniryhmén sisiltdva nukleotidi ko-
rvautuu toisella puriiniryhmén sisaltaval-
1a nukleotidilla, tai vastaavasti pyrimidi-
iniryhméan siséltdvd nukleotidi korvau-
tuu toisella pyrimidiiniryhmaén sisaltaval-
1a nukleotidilla. Katso transversio.

transposon transposoni Pieni kopioitumis-
ja liikkkumiskykyinen DNA-molekyyli, jo-
ka liittyy satunnaiseen kohtaan genomis-



sa.

transversion transversio Pistemutaatio, jos-
sa puriiniryhméd korvautuu pyrimidi-
iniryhm4lld tai painvastoin. Katso transi-
tio.

trinucleotide repeat kolmen nukleotidin
toisto  DNA-sekvenssin toistoalue, jo-
ka saattaa kuulua myds koodaavaan
alueeseen.

triplet, kodoni, kolmikko DNA:n nukleo-
tidikolmikko, joka vastaa RNA:n kodonia.

U

unassigned reading frame (URF) tehtdavéltdan

madrittdmaton lukukehys.

untranslated region (UTR) transloitumaton
alue cDNA:n ne osat, jotka eivit ilmenny
proteiiniksi.

upstream aikaisempi tai edeltivi sekvenssiko-
hta DNA-sekvenssin suunnan méaarityk-
sen vastainen suunta, 3’- 5".

URF (unassigned reading frame) katso
unassigned reading frame.

UTR (untranslated region) katso untrans-
lated region.

A"

variable number tandem repeat (VNTR)
Polymorfista satellitti-DNA:ta. Koostuu
vaihtelevasta méadrdstd DNA-toistojakso-
ja.

VNTR (variable number tandem repeat)
katso variable number tandem repeat.

W

Watson-Crick base pairs Watsonin ja
Crickin emdsparit Watsonin ja Crickin

DNA-mallissaan esittima DNA:n
emdsten pariutumisjirjestys: adeniini-
tymiini, guaniini-sytosiini.

Z
Z-DNA Z-DNA DNA:n kolmas tun-
nettu rakennemuoto. Z-DNA:n kier-
tymissuunta on vastakkaissuuntainen
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(vasenkdtinen kiertyminen) kuin A- ja
B-DNA:lla (oikeakdtinen kiertyminen).
Toinen merkittiva ero A- ja B-DNA:han
on juosteen fosfaattityhmien mutkitteleva
siksak-rakenne (tastda nimitys Z-DNA).



4-thiouridine
5-methylcytosine
6-dimethyladenine
adenine

cytosine
dihydrouracil
guanine
hypoxanthine
inosine I
methylguanine
methylinosine
N,N-dimethylguanine
NS-isopentenyladenine
pseudouracil

thymine

uracil

xanthine

5mC

Ade
Cyt

Gua

Thy
Ura

c H<

4-tiouridiini
5-metyylisytosiini
6-dimetyyliadeniini
adeniini

sytosiini
dihydrourasiili
guaniini
hypoksantiini
inosiini
metyyliguaniini
metyyli-inosiini
N,N-dimetyyliguaniini

NS-isopentenyyliadeniini

pseudourasiili
tymiini
urasiili
ksantiini

Taulukko 1: Nukleiinihappoihin liittyvid kemiallisia yhdisteitd ja niiden lyhtenteita
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Kuva 1: Nukleiinihapoissa esiintyvit emédkset. Rengasrakenteiden atomit on numeroitu
systemaattisesti. D osoittaa paikan, johon sokeriryhma liittyy
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Kuva 2: DNA:n kemiallinen rakenne. DNA:n nukleiinihappojen nelja eri emastyyppia,
adeniini, tymiini, sytosiini ja guaniini, on esitetty rakennekuvassa lihavoituina. Emas-
parien (A-T ja G-C) viliset vetysidokset on esitetty katkoviivoilla.

39



4 Proteiinit
A

a-carbon a-hiili Katso selitystd aminohap-
pojen osien nimedmisestd. Katso kuvaa 4

a-helix a-kierre  Proteiinin  sekund&ari-
rakenne, jossa proteiinipddketju muo-
dostaa kierteen. Kierrettd pitdvat koos-
sa ensimmadisen (n) peptidisidoksen kar-
bonyyliryhméan ( C=0 ) ja neljannen (n+4)
peptidisidoksen amidiryhmén ( H-N )
valiset vetysidokset.
amphipathic helix amfipaattinen kierre Pro-
teiinirakenteessa esiintyva kierrerakenne,
jossa vesihakuiset ja vesipakoiset amino-
hapot sijoittuvat kierteen vastakkaisille
puolille.

B

B-hairpin hiusneularakenne Proteiinin
sekundéadrirakenne, joka koostuu kahdes-
ta vastakkaissuuntaisesta J-sdikeestd ja
niitd yhdistavéasta silmukasta.

B-sheet (-levy, [-taso Vierekkdisten (-
sdikeiden muodostama vetysidosten sta-
biloima proteiinien sekundédérirakenne.
Taso on yhdensuuntainen tai vas-
takkaissuuntainen sen mukaan, kulke-
vatko vierekkdisten sdikeiden pep-
tidiketjut saman- vai erisuuntaisesti.

B-strand (-siie  Proteiinin  sekundaari-
rakenne, jossa padketju on lihes mak-
simaalisesti oienneena. (-sdikeet voivat
esiintyd yksittdin, mutta yleensd ne si-
joittuvat proteiinirakenteissa vierekkdin
muiden [-sdikeiden kanssa muodostaen
B-levyja.

B-turn B-kiinnds Proteiinin sekund&dari-
rakenne, jossa peptidiketju kddntyy
jyrkdsti kolmen aminohapon matkalla.
Vetysidos pitdd kaannostd koossa. (-
kdannoksid tunnetaan useita eri tyyppe-
ja.

C

CATH (Class, Architecture, Topology and
Homologous superfamily). Tietokanta,
jossa PDB-rakenteiden proteiinidomeenit

on luokiteltu rakenteellisten ominaisuuk-
sien mukaan. http://www.biochem.ucl.ac.
uk/bsm/cath/

chaperone kaperoni Proteiini, joka avustaa
toisen proteiinin laskostumista.

coiled coil kiertynyt  kierre  Proteiini-
rakenne, jossa samansuuntaiset a-kierteet
kiertyvat toistensa ympaéri.

D

disulphide bond disulfidisidos, rikkisil-
ta Kahden rikkiatomin véilinen kova-
lenttinen sidos. Proteiineissa kysteiini-
sivuketjujen valisilld disulfidisidoksilla eli
rikkisilloilla on usein merkittdva vaikutus
proteiinin kolmiulotteiseen rakenteeseen.
Katso disulphide bridge.

disulphide bridge rikkisilta Kahden kys-
teiinisivuketjun =~ rikkiatomien  wvali-
nen disulfidisidos. Proteiinirakenteissa
rikkisillat voivat sitoa kovalenttisesti yh-
teen kaksi sekvenssin eri kohdissa olevaa
kysteiinid ja siten vaikuttaa proteiinin rak-
enteeseen ja sen vakauteen.

G
Greek key motif Greek kay -motiivi f-
sdikeiden muodostama rakenteellinen

motiivi.

H

helix-loop-helix (HLH) motif kierre-
silmukka-kierre -motiivi Kaksi a-kierretts,
joita erottaa silmukka. Transkriptiotekijoi-
hin liittyvd motiivi, joka tunnistaa spesi-
fisia DNA-sekvenssejd ja sitoutuu niihin.

helix-turn-helix (HTH) motif kierre-kiin-
nos-kierre -motiivi Kaksi amfipaattista a-
kierrettd, joita erottaa lyhyt [-kddnnos.
Transkriptiotekijoihin liittyvd motiivi, jo-
ka tunnistaa spesifisia DNA-sekvenssejd
ja sitoutuu niihin.

histone histoni DNA:han sitoutuva, sitid
stabiloiva ja sen toimintaa sddtelevd pro-



teiini. Histonit jaotellaan viiteen eri tyyp-
piin: H1, H2a, H2b, H3 ja H4. His-
tonien avulla aitotumallisten (eukaryoot-
tien) DNA pakkautuu tiiviisti.

homeodomain homeodomeeni Homeo-
laatikko-sekvenssin koodaama proteiinin
osa.

hydrophilic residue vesihakuinen  amino-

happo

hydrophobic zipper (leucin zipper)
hydrofobinen wvetoketju DNA:han sitoutu-
vissa proteiineissd esiintyva rakenne, jol-
la proteiini tunnistaa sitoutumiskohdan
DNA:ssa. Rakenne muodostuu kahdesta
rinnakkaisesta kierteestd, joissa molem-
missa joka seitsemds aminoppo on vesi-
pakoinen (yleensa leusiini).

I

isoschizomer isoskitsomeeri Restriktioen-
styymit, jotka tunnistavat saman sekvens-
sin, ovat keskenddn isoskitsomeereja.

N

nuclear localization signal tumaanohjaus-
signaali Aitotumallisissa tumaan kuljetet-
tavien proteiinien signaalina toimiva pep-
tidisekvenssi.

nucleotide-binding domain nukleotidin
sitova domeeni proteiinissa.

P

peptide peptidi Lyhyt aminohappoketju,
pieni proteiini tai proteiinin pilkottu osa.
peptide bond peptidisidos Kovalenttinen
sidos, jolla aminohapon paiketjun kar-
boksyyliryhma liittyy toisen aminohapon
aminoryhmaan.

pleated sheet aaltoileva tai poimuinen levy
B-tason tyypillinen rakenne, jossa pro-
teiinin padketjun muoto aaltoilee. Yksit-
tdisen f-nauhan perittdiset a-hiilet sijait-
sevat vuorotellen -tason keskikohdan eri
puolilla ja muodostavat $-tasolle tyypil-
lisen aaltoilevan hienorakenteen.

post-translational modification translaation

jilkeinen — muokkaaminen  Translaatiossa
tuotettuun aminohappoketjuun tehtavat
muutokset, esim. signaalisekvenssien
poistaminen tai metyyli-, fosfaatti- ja
sokeriryhmien liittdminen kovalenttises-
ti proteiiniin.

proteome proteomi Elion tai solun tuot-
tamien proteiinien kokonaisuus.

Q

quaternary structure kvaterndiirirakenne
Useammasta eri aminohappoketjusta
koostuvan proteiinikompleksin kokonais-
rakenne. Proteiinikompleksin alayksikko-
jen sijoittuminen toistensa suhteen.

R

Ramachandran plot Ramachandran-kuvaa-
ja, kiertokulmakartta, phi-psi-kuvaaja Protei-
inin aminohapot on esitetty kuvaajana,
jossa x-akselilla on padketjun phi-kulma
ja y-akselilla vastaava psi-kulma. Kuvaa-
jan avulla voidaan tarkastella proteiinin
stereokemiaa ja sekundéddrirakenteiden
esiintymista.

rare-cutter Restriktioentsyymi, jonka tun-
nistuskohtia on harvassa.

restriction endonuclease restriktioentsyymi,

restriktioendonukleaasi Bakterofageja bak-
teereissa pilkkovia entsyymejd. Restrik-
tioentsyymit tunnistavat tietyn, yleensa
palindromisen, DNA-sekvenssikohdan ja
katkaisevat kaksijuosteisen DNA:n tastd
kohdasta. Kéytetddn yleisesti molekyyli-
biologisissa tekniikoissa.

reverse transcriptase kiinteiskopioija tai -
transkriptaasi Retrovirusten DNA-poly-
meraasientsyymi, joka pystyy tuottamaan
DNA-sekvenssin RNA-sekvenssin perus-
teella. Kaytetaan yleisesti molekyylibiolo-
gisissa tekniikoissa.

S

salt bridge suolasilta Proteiiniraken-
teen sisdinen ionisidoksen kaltainen
vuorovaikutus positiivisesti ja negatiivis-
esti varautuneen aminohapon valill.



supersecondary structure supersekundidrirakenne
Sadannollinen, useammasta sekunddiri-
rakenneyksikostd koostuva rakenne.

T

termination factor lopetustekiji  Proteiini,
joka vaikuttaa transkription pdatekohdan
tunnistamiseen RNA-synteesissa.

topoisomerase topoisomeraasi Entsyymi, jo-
ka muuttaa DNA:n kolmiulotteista muo-
toa vaikuttamalla superkierteisyyteen (su-
percoiling) katkaisemalla DNA:m toisen
tai molemmat juosteet.

z

zinc finger (metal-binding finger)
sinkkisormi  Joukko sekvenssimotiiveja,
joille on yhteistd neljan histidiinin ja/tai
kysteiinisivuketjun avulla tapahtuva sink-
ki-ionin sitominen. Sinkkisormet yleen-
sd tunnistavat ja sitovat nukleiinihap-
poketjuja.
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alanine
arginine
asparagine
asparagine or aspartic acid
aspartic acid
cysteine
glutamic acid
glutamine
glutamine or glutamic acid
glycine
histidine
hydroxylysine
hydroxyproline
isoleucine
leucine

lysine
methionine
phenylaline
proline

serine
threonine
tryptophan
tyrosine

valine

Ala
Arg
Asn
Asx
Asp
Cys
Glu
GIn
Glx
Gly
His
Hyl
Hyp
Ile
Leu
Lys
Met
Phe
Pro
Ser
Thr
Trp
Tyr
Val

TONOEHNO®WZ A >

<<sHOTTZ RO

alaniini

arginiini
asparagiini
asparagiini tai asparagiinihappo
asparagiinihappo
kysteiini
glutamiinihappo
glutamiini
glutamiini tai glutamiinihappo
glysiini

histidiini
hydroksilysiini
hydroksiproliini
isoleusiini
leusiini

lysiini

metioniini
fenyylialaniini
proliini

seriini

treoniini
tryptofaani
tyrosiini

valiini

Taulukko 2: Yleisimmaét aminohapot ja niiden lyhenteet
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Kuva 3: 20 yleisen aminohapon rakenteet ilman vetyatomeja.
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Kuva 4: Aminohappojen atomien nimedminen. Aminohappojen atomien nimedmisessa
kdytetddan yleensd seuraavaa kaavaa: Padketjun muodostavat aminoryhmd (N-H), a-hiili
(Cy,) ja siihen liittynyt vety (H,), sekd karbonyyliryhmd (C' = O). Sivuketjun atomit
nimetddn hiilestd poispdin siirryttdessd kreikkalaisin aakkosin (8,7,4, €,¢,n). Vetyjen
ja haarautuvien sivuketjujen kohdalla kaytetddn lisiksi numerointia erottamaan atom-
it toisistaan. Alla olevassa esimerkissd on nimetty valiinin kaikki atomit. Esimerkissd
péddketjun atomit on lihavoitu.
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5 Algoritmit, ohjelmat ja tietokannat

A

AMBER Biologisille makromolekyyleille
kehitetty mallitusohjelmisto ja voimak-
enttd. http://www.amber.ucsf.edu/amber/
amber.html

B
BLAST (Basic Local Alignment Search
Tool) Ohjelma/algoritmi joka etsii

hakusekvenssin kanssa samankaltaista
sekvenssid ja rinnastaa sekvenssit
paikallisesti. Hakusekvenssi ja -tietokanta
voivat olla nukleotidi- ja protei-
inisekvenssien mikd tahansa yhdistelma
eli DNA-sekvenssilli voi hakea myos
aminohapposekvenssitietokannasta  ja

pdin vastoin. http://www.ncbi.nlm.nih.
gov/BLAST/

BLITZ Rinnakkaislaskentaa hyodyntdva
Smithin ja Watermanin algoritmiin poh-
jautuva sekvenssihakuohjelma.

BLOCKS Tietokanta ja analyysipalvelin
hyvin samankaltaisten proteiinisekvenssi-
alueiden etsintddn ja vertailuun. http://
www.blocks.therc.org/

BLOSUM (Blocks  Substitution = Ma-
trix)Pisteytysmatriisisarja, jota kdytetdan
sekvenssianalyyseissd. Perustuu BLOCKS-
tietokannan kaukaista sukua olevien sek-
venssien paikallisiin rinnastuksiin.

bootstrap itselataava Menetelmd, jossa al-
goritmin antamaa tulosta testataan tois-
tamalla algoritmia sekoitetuilla aloitusar-
voilla tai syottotiedoilla. Sekoitus tehddan
satunnaisesti, mutta kuitenkin taval-
la, jonka ei pitdisi vaikuttaa kdytetyn
menetelmédn antamaan tulokseen.

byte (MB) tavu Maédramittainen, yleensd
kahdeksan bitin muodostama kokonaisu-

us. Esimerkiksi yhden kirjainmerkin esit-
tdmiseen tarvitaan yleensd yksi tavu.

C

CHARMM Biologisille makromolekyyleille

kehitetty mallitusohjelmisto ja voimakent-
t4. http://yuri.harvard.edu/

Chou-Fasman analysis Choun ja Fasmanin
analyysi Yksi proteiinien sekundé&arirak-
enteen ennustusmenetelmista.

Clustal (ClustaW, ClustalX) Monen sek-
venssin (DNA- tai aminohappo-) rin-
nastusohjelma. http://www.infobiogen.fr/
docs/ClustalW /clustalw _help.html

consensus sequence konsensussekvenssi

DNA-, RNA- tai aminohapposekvenssiryh-
man perusteella matemaattisin menetelmin
tehty sekvenssi, joka kuvastaa nukleotidi-
en tai aminohappojen yleisintd muotoa
kussakin sekvenssin kohdassa. Alueet,
joilla vastaavuus on suuri, heijastavat
yleensd yhteistd toiminnallista historiaa.

covariance kovarianssi Kahden muuttujan
yhteistd vaihtelua kuvaava tunnusluku.

D

Dali Menetelmd ja WWW-palvelin, jolla
voi verrata proteiinin 3D-rakennetta PDB-
tietokannassa oleviin rakenteisiin. Katso
my6s FSSP. http:/ /www.ebi.ac.uk/dali/

DDBJ (DNA DataBank of Japan) Japani-
lainen nukleotidisekvenssitietokanta, jo-
ta ristiinpdivitetddin EMBLm:n ja Gen-
Bankin kanssa. http://www.ddbj.nig.ac.
jp/Welcome.html

Discover Kaupallinen, MSIn tuotta-
ma molekyylisimulaatio-ohjelmisto, jo-
ka soveltuu myos biologisten makro-
molekyylien simuloimiseen.

distance geometry etiisyysgeometria

Molekyylien rakennemadarittelyssa
kdytettdvd laskennallinen menetelma.
Menetelmdssd maédritetddn joukko atom-
ien vilisten etdisyyksien vélisid raja-arvo-
ja, joiden perusteella luodaan molekyylin
rakennemalleja. Kaytetddn etenkin NMR-
spektroskopian yhteydessa.

distance matrix etiisyysmatriisi Taulukko,
joka kuvaa taksonien parittaisia eroja.

docking telakointi Molekyylien sovittami-



nen toisiinsa esimerkiksi ligandien sitou-
tumista tutkittaessa.

E

EM algorithm (expectation maximisation

algorithm) odotuksen maksimointialgorit-
mi Yleinen menetelmd maksimaalisen
samankaltaisuuden laskemiseen.

EMBOSS (The European Molecular Biolo-

gy Open Software Suite)Sekvenssianalytiikan

ohjelmistopaketti. Eurooppalaisten bio-
ohjelmistokehittéjien yhteistyohanke, jos-
sa yhdistetddn jo olemassa olevia ja ke-
hitettdvid ohjelmia ja tydkaluja julkises-
ti saatavaksi ohjelma- ja kirjastokokon-
aisuudeksi. http://www.uk.embnet.org/
Software/ EMBOSS

Ensembl EBI:n ja Sanger Centerin yl-
lapitimd  genomidataan  keskittynyt
WWW-palvelin. http://www.ensembl.
org/

evolutionary distance evoluutioetiisyys
Taksonien viliset erot esim. molekyyleis-
sda ovat tarkasteltavissa stokastisin
menetelmin, joiden avulla kullekin tak-
soniparille saadaan evolutiivista etdisyyt-
td kuvaava tunnusluku.

ExPASy (Expert Protein Analysis Sys-
tem)Proteomiikkapalvelin, jota ylldpitda
Swiss Institute of Bioinformatics (SIB).
http://www.expasy.ch/

F

FastA Sekvenssihakuohjelma, joka perus-
tuu Pearsonin ja Lipmanin algoritmiin.
http:/ /fasta.bioch.virginia.edu/

Fitch-Margoliash method Fitch-Mar-
goliash -menetelmii Evolutiikassa:
puukaavioiden luomisessa kaytettava
heuristinen menetelma.

FSSP (Fold classification based on Struc-
ture-Structure alignment of Proteins) Ti-
etokanta, jossa PDB-rakenteet on luokitel-
tu 3D-rakenteidensa perusteella Dali-
menetelmalld. http://www.ebi.ac.uk/dali/
fssp/fssp.html
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FTP (File Transport Protocol) Yleinen
tiedostojen siirtokdytintd tietokoneiden
valilla.

G

gap aukko Aukko sekvenssirinnastuksessa.

GAP Ohjelma sekvenssien parittaiseen

vertailuun.

GCG (The Wisconsin Package of the
Genetics Computer Group, Inc. )
Sekvenssianalytiikkaohjelmisto, joka

sisaltda ohjelmia DNA-, RNA- ja protei-
inisekvenssien karakterisointiin, hakuun
ja vertailuun. http://www.accelrys.com/
products/geg wisconsin _package/index.
html

GenBank Yhdysvaltalainen NCBIn yl-
lapitimd DNA-sekvenssitietokanta, jo-
ta ristiinpdivitetidn EMBL:n ja DDBJ:n
kanssa.  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Genbank /index.html

Genehunter Kytkentdanalyysiohjelma, jo-
ta voi kédyttdd sekd parametriseen ettd ei-
parametriseen kytkentdanalyysiin. Ohjel-
malla voi analysoida vain pienid sukupui-
ta, mutta useita geenimerkkejd voidaan
kayttdd samanaikaisesti. http://linkage.
rockefeller.edu/soft/gh/

genetic algorithm geneettinen algoritmi
Evoluutiomekanismeja matkiva opti-
mointimenetelma. Algoritmi perustuu on-
gelman kuvaamiseen ratkaisujoukkona,
johon kohdistetaan valintaa, tekijdinvaih-
duntaa ja mutaatioita.

GeneWise Algoritmi/ohjelma, jota

kaytetaan genomisten DNA-sekvenssi-
en etsinndssd ja analyyseissd. Perustuu
katkettyihin Markovin malleihin. http://
www.sanger.ac.uk/Software/Wise2

global alignment kokonaisrinnastus  Sek-

venssien rinnastaminen niin, etti sek-
venssien samankaltaisuuksia pyritdan
1oytamadn koko pituudelta. Katso local
alignment.

GROMACS Biologisille makromolekyyleille
kehitetty mallitusohjelmisto ja voimakent-



t4. http://rugmd4.chem.rug.nl/~gmx/

H

HCA (hydrophobic cluster analysis) katso
hydrophobic cluster analysis.

helical wheel kierrekaavio Peptidis-
ekvenssin esitystapa, jossa kuvataan
sivuketjujen sijoittuminen a-kierteen eri
puolille. Kdytetddn amfipaattisten kiertei-
den etsimisessa.

heuristic heuristinen, kokemusperdiinen

Algoritmien  yhteydessd heuristisella
menetelmédlld  tarkoitetaan  kokemus-
perdistd ja/tai oletuksiin perustuvaa
menetelmaa.

HMM (Hidden Markov Model)kitketty
Markovin malli Malli, jossa havaintoja
mallitetaan piilevélla kerroksella, jolle on
maédritelty Markov-ominaisuus (mallin
seuraava tila riippuu vain edellisest tilas-
ta).

HMMer Ohjelmapaketti, joka kayttda
HMM-menetelmédd sekvenssianalytiikas-
sa. http:/ /hmmer.wustl.edu/

Hopp-Woods Yksi proteiinien hydropaat-
tisuuden ennustusmenetelmista.

HTML (HyperText Markup Language.)
WWW-sivujen kuvauskieli.

HTTP (HyperText Transfer Protocol.)
WWW-palvelimien kdyttdma yhteyden-
pitomenetelma.

hydropathy plot proteiinin hydropaattisuu-
den ennuste Kuvaaja, jossa on esitetty pro-
teiinisekvenssin vesipakoisuus tai vesi-
hakuisuus sekvenssin funktiona. Yleen-
sd arvo lasketaan kdyttdmalld tietyn mit-
taista tarkastelualuetta ja (painotettua)
keskiarvoa, jolloin myos sekvenssissd
tutkittavan aminohapon ymparilld olevat
kohdat tulevat huomioiduiksi.

hydrophobic cluster analysis (HCA)hyd-
rofobinen  klusterianalyysi Ennustaa hy-
dropaattisuutta ja sekundaarirakenteita.

I

InsightII Kaupallinen molekyylimalli-

tusohjelma, joka sisdltdd useita biolo-
gisten makromolekyylien mallitukseen
soveltuvia ominaisuuksia. http://www.
accelrys.com/insight /index.html

in silico tietokoneessa ~ Toimenpide joka
tehdddn laskennallisesti. Esim. erilaiset
simulaatiot.

J

Jukes-Cantor model Jukesin ja Cantorin
malli DNA:n eméskorvautumismalli, jossa
kaikki korvautumismahdollisuudet ovat
yhtéd todennékoisia.

K

KEGG Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes Palvelu johon on koottu ti-
etoa molekyylibiologisista reaktio- ja sig-
naalireiteistd sekd molekyylien ja geenien
valisistd vuorovaikutuksista. http://www.
genome.ad.jp/kegg/

Kimura model Kimuran malli 2-parametri-
nen ja 3-parametrinen Kimuran malli
ovat yleisesti kdytettyja DNA:n eméskor-
vautumismalleja. 2-parametrisessa mallis-
sa transitioiden todenndkoisyys on eri
kuin transversioiden todennidkoisyys. 3-
parametrisessa mallissa mallia on kehitet-
ty siten, ettd eri transversioille kédytetaan
kahta eri parametria.

ktup Monien hakualgoritmien (mm. Fas-
tA) parametri, joka méérittelee, kuin-

ka pitkid sekvenssialueita haun en-
simmadisessd  vaiheessa tarkastellaan.
Parametri  vaikuttaa sekvenssihaun

herkkyyteen ja nopeuteen ( arvo on tyyp-
illisesti 1 tai 2 proteiineille, 3-6 nukleiini-
hapoille; mitd pienempi, sitdi herkempi,
mutta hitaampi).

Kyte-Doolittle Algoritmi aminohap-
posekvenssin hydropaattisuuden
laskemiseen.



Linkage ohjelma kytkentdanalyysi-

in. Ohjelma on kayttokelpoinen su-
urille  sukupuille, mutta laskenta-
algoritmi mahdollistaa vain muu-
taman  merkkigeenin = samanaikaisen
kdyton.  http://linkage.rockefeller.edu/
soft/linkage/

local alignment paikallinen rinnastus Ver-
tailtavista sekvensseistd etsitian huomat-
tavan samankaltaisia alueita. Tulos es-
itetddn yleensd taulukkona, jossa sekvens-
sien vastinkohdat ovat samassa sarak-
keessa. Vert. kokonaisrinnastus, global
alignment.

Logo Usean sekvenssin rinnastusohjelma.

M

MACAW Ohjelma, jolla voi paikallisesti
rinnastaa sekvensseja.

masking peittiminen, suodatus. poistaa
yksinkertaiset toistot ja homopoly-
meeriset jaksot sekvenssistd ennen ti-
etokantahakua tai linjausta, jotta ne eivéat
antaisi vddrid positiivisia tuloksia ja hédirit-
sisi hakua. Suodatusohjelmien (esim. SEG
proteiineille ja DUST nukleiinihapoille)
peittdmét aminohapot esitetddn usein rin-
nastuksissa X-kirjaimina ja emakset N-kir-
jaimina

maximum likelihood suurimman  uskot-
tavuuden menetelmii Menetelmdd
kdytetddn mm. evolutiikassa etsittdessd
fylogeneettistd puuta, joka parhaiten to-
teuttaa asetetun evoluutiomallin.

maximum parsimony parsimoniamenetelmd,
niukkuusmenetelmdi Sukulaissuhteiden
selvitysmenetelmd, jonka tulostama fy-
logeneettinen puu vdahimmin mahdollisin
muutoksin selittdd aineiston.

Megabyte (MB) megatavu Tiedoston tai ti-
etokonelevyn koon tai kapasiteetin mit-
ta. Yksi megatavu sisdltdd 2 potenssiin 20
tavua eli noin miljoona tavua.

Metropolis algorithm Metropolis-algorit-
mi Satunnaisuutta kadyttdva optimointite-
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htivien ratkaisumenetelma.

midnight zone pimedi alue Sekvensseja ver-
tailtaessa alue, jolla vertailun luotettavu-
utta ei voida arvioida.

Minimum Evolution (ME) minimievoluu-
tio Menetelmd, joka etsii lyhimmain
etdisyysehdot tayttavan puukaavion.

molecular clock molekyylikello Hypoteesi,
jonka mukaan molekyylien evoluutio on
ajan suhteen vakio eli molekyylien eroista
voidaan suoraan laskea niiden erkane-
misajankohta.

molecular dynamics molekyylidynamiikka
Simulointimenetelmd, jossa molekyylien
liikkettd seurataan ajan funktiona. Yleensd
laskennassa kdytetddn klassisen mekani-
ikan liikeyht&loita.

molecular mechanics molekyylimekaniikka
Menetelmd molekyylien rakenteen ja
dynamiikan laskemiseen. Yleisnimitys
laskennallisille menetelmille, joissa tutk-
itaan molekyylin avaruusrakenteen muu-
toksien vaikutusta potentiaalienergiaan.
Yleisimmin kédytetty molekyylimekaani-
nen tehtdvd on voimakenttddn perustuva
komiulotteisen rakenteen optimointi.

molecular modeling molekyylimallitus
Molekyylin avaruusrakenteen tutkimus
tai ennustus rakennemallien avulla.
Tarkoittaa yleensd tietokoneavusteista
molekyylien kolmiulotteisten mallien
késittelya.

Monte Carlo method Monte  Carlo
menetelmi Satunnaisuuteen perustuva nu-
meerinen menetelma.

most parsimonious tree (MPT) parsimon-
isin puu. Fylogeneettinen puu, joka selit-
tdd aineiston yksikodiden véliset erot
vdahimmin mahdollisin muutoksin.

MPT (most parsimonious tree) katso most
parsimonious tree.

MultAlin Usean sekvenssin rinnastus-
menetelmd. http://www.toulouse.inra.fr/
multalin.html

MultiDisp Usean sekvenssin rinnastuksen
visualisointiohjelma. http://protein.uta.fi:



8080/ cgi-bin/MultiDisp.cgi

multiple sequence alignment (MSA) mo-
nen sekvenssin rinnastus Sekvenssiaineis-
ton esittiminen niin, ettd samankaltaiset
kohdat on aseteltu paallekkain.

multipoint linkage analysis monipistekyt-
kentdanalyysi Kytkentdanalyysi, jossa uu-
den lokuksen sijaintia kytkentdryhmaéssa
(kromosomissa) tutkitaan usean sell-
aisen lokuksen avulla, joiden suhteelliset
etdisyydet toisiinsa tiedetdan.

N

NDB (Nucleic Acid Database) Nukleiini-
happorakenteita sisdltdva tietokanta. http:
/ /ndbserver.rutgers.edu/

Needleman-Wunsch algorithm Needlemanin

ja Wunschin algoritmi Dynaamiseen ohjel-
mointiin perustuva sekvenssivertailual-
goritmi kahden sekvenssin rinnastukseen.
Algoritmi etsii kahden sekvenssin vélisen
parhaan mahdollisen kokonaisrinnastuk-
sen.

neighbor-joining algorithm neighbor join-
ing -algoritmi, NJ-algoritmi Evolutiikas-
sa: puukaavioiden luomisessa kaytettava
heuristinen menetelma.

neural network (artificial neural network)
neuroverkko, hermoverkko Algoritmi, jonka
toiminta jéljittelee tietojenkdasittelyd biol-
ogisissa hermoverkoissa. Neuroverkkoal-
goritmien tarkka médritelmé vaihtelee eri
yhteyksissd. Yleisid tunnusmerkkejd ovat
mm. 1. Tieto sy6tetddn neuroverkkoon op-
pimisprosessin avulla, 2. verkko sisiltda
useita toisiinsa kytkeytyneitda yksikkojd,
joiden vilisiin vuorovaikutussuhteisiin ti-
eto varastoituu.

nonparametric analysis ei-parametrinen
analyysi Tilastotieteessd: ei oleteta mitddn
aineistoa kuvaavien jakaumien muodosta.

nonsense mutation DNA: emdésjarjestyk-
sen muutos, jonka seurauksena proteiin-
isynteesi pysédhtyy. Stop-kodonin tuottava
mutaatio.

nonsynonymous substitution ei-syn-
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onyyminen substituutio Aminohapon ko-
rvaus tdysin toisentyyppiselld amino-
hapolla.

NP-hard (Nondeterministic =~ polynomi-

al complete/hard) NP-tiydellinen tai
vaikea Laskentaongelman ominaisuus.
NP-taydellisille ongelmille tunnetaan
vain hyvin hitaita ratkaisualgoritmeja,
joiden aikavaatimus kasvaa eksponenti-
aalisesti algoritmin sybttotietojen madran
mukana (ns. kombinatorinen r&jihdys).
Taméan takia NP-tiydellisten ongelmien
ratkaisuun kéytetddn usein (epatarkkoja)
heuristisia menetelmia.

o

OMIM (Online Mendelian Inheritance in
Man) Geneettisten sairauksien tietokanta.
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Omim/

P

PAM (Point Accepted Mutation). Sar-
ja pisteytysmatriiseja, joilla maaritetdan
aminohappoja vertailtaessa, miten amino-
hapot vastaavat toisiaan eli mikd on ni-
iden samankaltaisuuden aste.

parametric analysis parametrinen analyysi

Tilastollinen menetelmd, joka tekee ole-
tuksia populaation jakaumasta tarkastel-
lun ominaisuuden suhteen.

parsimony katso maximum parsimony.

PAUP (Phylogenetic Analysis Using Par-
simony) Fylogenetiikkaohjelmisto, jonka
avulla voidaan analysoida sekvenssien ja
taksonien sukulaisuussuhteita useilla eri
menetelmilld. http://paup.csit.fsu.edu/

PDB (Protein DataBank.) Makro-
molekyylien kolmiulotteisten rakenteiden
tietokanta. http://www.rcsb.org

PDBSum PDB-tietokannasta johdettu ti-
etokanta, jonka tietueet sisdltavat rak-
enteen lisiksi yhteenvedon rakenteesta
sekd luokitteluja ja analyysituloksia. http:
//www.biochem.ucl.ac.uk/bsm/pdbsum/
index.html

Pfam proteiiniperhetietokanta. Protei-



init on jaoteltu sekvenssin mukaisesti
perheisiin. Kullekin perheelle tietokan-
ta sisdltdd joukon hyvin rinnastettuja
sekvenssejd, joiden perusteella luodulla
HMM-mallilla muita sekvensseja voidaan
verrata ja luokitella. http://www.sanger.
ac.uk/Software /Pfam/

PHD Sekvenssiin perustuva proteiinirak-
enteen ennustusohjelmisto, joka ennustaa
annetun sekvenssin sekundiirirakenteen,
pintarakenteen sekd solukalvon ldpéise-
vien sekvenssien sijainnin.

Phylip Fylogenetiikkaohjelmisto,  jonka
avulla voidaan analysoida sekvenssien ja
taksonien sukulaisuussuhteita useilla eri
menetelmilld.  http://evolution.genetics.
washington.edu/phylip.html

PIR (Protein Identification Resource)Sek-
venssitietokannoista johdettu ti-
etokanta, joka on tarkoitettu protei-
inisekvenssien ja niitd vastaavien nuk-
leiinihapposekvenssien  tunnistamiseen
ja analysointiin. http://www-nbrf.
georgetown.edu/pir/

ProDom Tietokanta, joka sisaltaa
automaattisesti ~ luokiteltuja  protei-
inidomeeniryhmid. http://www.toulouse.
inra.fr/prodom.html

avulla ohjelma suorittaa uuden, tarkem-
man haun. Tulosten perusteella tehddan
uusi sekvenssiprofiili ja haku niin kauan,
kunnes merkittdvéasti samankaltaisia sek-
venssejd ei endd 1oydy.

PubMed NCBI:n ylldpitdma bio-ja ladketi-
eteen kirjallisuustietokanta. http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi

Q

quartet-puzzling Heuristinen menetelms,

jonka avulla suurimman uskottavuuden
menetelmdd voidaan soveltaa suurillekin
aineistoille. Menetelmdssd aineistosta
médritetddn suurinta uskottavuutta vas-
taavat puut kaikille mahdollisille neljan
taksonin ryhmille, joista parhaat yhdis-
tetdan.

R

RNAMOT Tietokoneohjelma RNA:n

priméddri- ja  sekundéddrirakenteiden
analyysiin sekd RNA-motiivien et-
simiseen. ftp://merck.bch.umontreal.ca/
pub/Rnamot/

S
SAR (structure-activity relationship) katso

profile alignment profiilirinnastus Sekvenssirin-structure-activity relationship.

nastus, jossa pisteytysmatriisin sijasta tai
lisaksi kaytetddn paikkakohtaista pistey-
tysmatriisia eli profiilia. Yleensd profi-
ili tehdddn tunnetun monen sekvens-
sin rinnastuksen perusteella. Profiilirin-
nastuksessa voidaan pisteytysmatriisi-
in perustuvaa rinnastusta paremmin ot-
taa huomioon tietylle sekvenssiperheelle
tyypilliset piirteet.

Prosite Tietokanta, joka koostuu biologis-
esti merkittdvistd sekvenssijaksoista ja -
perheista seka niihin liittyvistd sekvenssi-
motiiveista ja -profiileista. http://www.
expasy.ch/prosite/

PSI-Blast (Positio  Spesific ~ Iterative
BLAST) BLAST-ohjelman versio, joka
tekee BLAST-haun perusteella 16ytyneista
sekvensseistd sekvenssiprofiilin, jonka

SCOP (Structural Classification of Pro-
teins) Tietokanta, jossa PDB:std 10ytyvat
proteiinirakenteet on ryhmitetty hier-
arkiseksi kokonaisuudeksi. http://scop.
mrc-lmb.cam.ac.uk/scop/

scoring matrix pisteytysmatriisi Taulukko,
jolla paikasta riippumattomissa

sekvenssirinnastusmenetelmissi maaritetian

eri nukleotidi- tai aminohappoyhdis-
telmien vaikutus rinnastuksen laatua tai
todenndkoisyyttd kuvaavaan pisteytyk-
seen. Katso PAM ja BLOSUM.

secondary structure sekundiirirakenne Pro-
teiinissa paikallisesti esiintyvat sadnnol-
liset kolmiulotteiset rakenteet. Yleisimmat
sekundédrirakenteet ovat a-kierre ja f-
séie.

SeqLab GCG-ohjelmistopaketin X-yhtey-



den kautta kdytettdva kayttoliittyma.

SeqWeb GCG-ohjelmistopaketin verkkose-
laimen kautta kdytettdvd kayttoliittyma.
Esim. CSCin SeqWeb rekistersidyille
kayttdjille: https://seqweb.csc.fi/geg-bin/
seqweb.cgi

Simwalk Ohjelma sekd parametriseen et-

td ei-parametriseen kytkentdanalyysiin.
Toisin kuin Genehunteria, ohjelmaa voi
kdyttdd myos suurille sukupuille.

sliding window liukuva ikkuna Sekvenssi-

analyysissd: tarkastelualue. Sekvenssid
kdaydaan lapi ikkunan pituisissa palasis-
sa niin, ettd ensimmaiinen ikkuna alkaa
ensimmaisestd sekvenssikohdasta ja ana-
lyysin edetessd ikkunaa liu'utetaan kohta
kerrallaan eteenpdin sekvenssissa.

Smith-Waterman algorithm Smithin ~ ja

Watermanin algoritmi Dynaamiseen ohjel-
mointiin perustuva sekvenssien rinnas-
tusmenetelmd. Algoritmi etsii kahden
sekvenssin viliset parhaat mahdolliset
paikalliset rinnastukset.

Solar Kytkentdanalyysiohjelma, joka on
suunniteltu maédréllisiin  ominaisuuksiin
vaikuttavien geenien paikallistamiseen.

SOM (Self Organizing Map)Itseorganisoituva

kartta Yksi hermoverkkomenetelmien
sovellus.

SRS (Sequence Retrieval System) WWW-
ympdristossd toimiva sekvenssihaku-

tyokalu. Esimerkiksi: http://srs.csc.fi:8002

Staden Molekyylibiologisen aineiston
analyysityokalupaketti. Erityisen sovelias
automaattisekvensaattoriaineiston kaisit-
telyyn.

stringency ankaruus, vaativuus Molekyyli-

biologiassa kuvaa usein sekvenssikoetti-
men sitoutumisolosuhteita tai sekvenssi-
analyyseissd ~ vaadittavien  pisteiden
madrdd esim. tarkasteluikkunassa.

structure-activity relationship (SAR)
rakenne-aktiivisuus-vuorovaikutus SAR-
menetelmissd  kdytetddn tilastollisia
menetelmid rakenteellisten tekijoiden
sekd ligandin tai proteiinin aktiivisuuden

vastaavuuden arviointiin.

substitution matrix pisteytysmatriisi

Taulukko, jolla paikasta riippumat-
tomissa sekvenssirinnastusmenetelmissa
maédritetddn eri nukleiini- tai aminohap-
poyhdistelmien vaikutus rinnastuksen
laatua tai todennikoisyyttd kuvaavaan
pisteytykseen. Katso scoring matrix.

sum of pairs score parisummapisteytys Mo-

nen sekvenssin rinnastuksessa kaytet-
tava pisteytysmenetelmd, jossa sarak-
keen pistemaééré lasketaan kaikkien sarak-
keessa olevien emds/aminohappoparien
parittaisten vertailujen pisteytysten sum-
mana. Esim. kolmen sekvenssin, A B
C, tapauksessa parisummapisteytys on
(A+B)+(A+C)+(C+B).

SWISS-PROT Proteiinisekvenssitietokanta,
jossa on pyritty hyvin jasenneltyyn protei-
inisekvenssien ja niihin liittyvan tiedon
kuvailuun. Sekvenssin lisdksi SWISS-
PROT-tietueet sisdltdvat tietoa mm. pro-
teiinin toiminnasta, alayksikoistd sekd
vastaavista mutatoiduista proteiineista.
http://www.expasy.ch/sprot/

T

TCP/IP (Transport Control Proto-
col/Internet  Protocol)Yksi  Internetin
kayttamistd tiedonsiirtokdytdnnoista.

twilight zone himirin  alue Kéaytetddn

sekvenssivertailussa kuvaamaan sek-
venssien samankaltaisuutta, kun niiden
identtisyys on alle 25 prosenttia. Tama-
nasteinen samankaltaisuus voi olla sat-
tumaa.

U

UPGMA (Unweighted  Pair  Group

Method wusing arithmethic Averages).
Yksinkertainen puukaavion muodos-
tusalgoritmi. Menetelmda on kaytetty
mm. geneettisiin etdisyyksin perustuvas-
sa fylogenetiikka-analyysissé.

v

Viterbi-agorthm. Viterbin alogritmi Las-
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kee todenndkoisimmén polun kitketyn
Markovin mallin ldpi. Viterbin alogritmia
kdytetddn katkettyjen Markovin mallien
yhteydessd parhaimman sekvenssirinnas-
tuksen etsintddn. Algoritmi muistuttaa
sekd rakenteeltaan, ettd kdytoltddn paljolti
dynaamisen optimoinnin (Needlemanin
ja Wunschin algoritmi) kdyttdd pisteytys-
matriisimenetelmien yhteydessa.

A4

W2H GCG- ja EMBOSS-ohjelmistojen
verkkoselainkdyttoliittyma. http://www.
w2h.dkfz-heidelberg.de/

weight painotus, paino Bioinformatiikan al-
goritmeissd kerroin, jonka mukaan tiettya
tekijdd painotetaan suhteessa muihin tek-
ijoihin. Esimerkiksi profiilirinnastuksessa
tiettyyn sekvenssikohtaan sidottu pain-
oarvo.

X

XML (Extensible Markup Language),
Yleinen standardiformaatti, jolla voidaan
kuvata rakenteista aineistoa ja dokument-
teja tekstimuodossa. XML on suuniteltu
erityisesti helpottamaan rakeenteellisen
aineiston siirtoa ja esittdmistda WWW-jdr-
jestelmdssa.

Xplor Ohjelma, jota kdytetddn biologisten
makromolekyylien rakenteen hienonnus-
ja madrittelylaskuihin rontgenkristallo-
grafiassa ja NMR-spektroskopiassa.

z

Z-score Z-arvo Yleinen sekvenssianalyy-
siohjelmien parametri, jota kdytetddn
arvioitaessa tietokannasta 16ytyneen sek-
venssin ja hakusekvenssin vilistd suhdet-
ta. Z-arvo kuvaa sitd todenndkoisyyt-
td, jolla yhta samankaltainen sekvenssi
voidaan 16ytaa sattumalta.

Z-value katso Z-score.
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