Bioinformatickeé algoritmy

c- |
Preusporiadanie genomu

e Andrej Bosik
e Miroslav Jakubik



Obsah prezentacie

e Analyza a porovnanie algoritmov, ktoré sa
pouzivaju pri preusporiadavani genomov



Trocha teorie

e Budeme skumat Ciselné retazce, a zistovat,
kolkymi obrateniami podretazcov vstupneho
retazca, sa dostaneme k nejakemu
vystupnému retazcu, tento pocet volame
reversal distance

e Budeme hlavne hladat minimalny reversal
distance



Trocha teorie
«. 007

e Skumane retazce(permutacie) moézu byt so
znamienkom, alebo bez neho

e Pre permutacie bez znamienka je najst
minimalny reversal distance NP-tazke, ale
mame aproximacne algoritmy

e Pre permutacie so znamienkom mame
polynomialne optimalne algoritmy



Simple reversal sort

e Hladny, najjednoduchsi, najde riesenie pre
neznamienkovu permutaciu, ale nie
optimalne

e Funguje tak, ze si v kazdom kroku zvacsuje
dobry prefix, tj. taky, ktory uz netreba menit



Improved breakpoint reversal sort
-

e Tento algoritmus je aproximacny, funguje pre
neznamienkove permutacie

e Dalej ibrs



HP - algoritmus pre znamienkové
permutacie

e Hannenhalli — Pevzner

e Je to optimalny algoritmus



Co sa da zistif pomocou tychto
algoritmov

e Napr. Fylogeneticke stromy
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Pokus

e Mali sme data 13 rastlin, jedna rastlina mala geném
dizky 105

e Zistovali sme, aku maju rastliny reversal distance od
tabaku (tabak bol identita 1,2,3...)

e Pustili sme na tieto data ibrs a aj HP



Vysledky pokusu
-

Tobacco HP ibrs
Platycodon 13 13
Cyananthus 10 10
Codonopsis 10 12
Merciera 16 16
Wahlenbergia 14 14
Triodanus 12 13
Asyneuma 12 12
Legousia 14 15
Symphyandra 1 13
Adenophora 13 13
Campanula 11 12
Trachelium 10 10




Vysledky pokusu

e Vidime, ze ibrs ma skoro rovnake vysledky
ako HP

e Skusime vacsie vstupné data



Pokus
« /7

dizka 160 ibrs HP
1 67 65
2 36 35
3 72 65
4 145 145

dizka 320
1 51 50
2 27 26
3 68 66
4 189 175




Rychlost’ algoritmov
-

e Co sa tyka ibrs, tak rychlost nezavisi od
velkosti vstupnej permutacie, ale rychlost
zavisi hlavne od poctu breakpointov v
vstupnej permutacii.

e Uz pri pocte cca 50 breakpointov sme cakali
niekolko minut



Rychlost’ algoritmov

e Co sa tyka HP-algoritmu, tak ten pogita velmi
rychlo. Davali sme mu gendmy diZky cca
600, s poCtom otoCeni cca 250 a vypocital to
takmer okamzite

e Nasli sme, ze tento algoritmus ma zlozitost
O(n3), ale na realnych datach pocita ovela
rychlejsie



Co by sem patrilo, ale nestihli sme
c ... 000

e Pouzitie evolucnych algoritmov pri vybere
obratenia

e Najdenie nejakych vyznamnych heuristik,
nam sa to nepodarilo

e Spojit allignment s touto témou
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