Seguence comparison

projekt pro jednoduché porovnani dvou biologickych sekvenci



Casti projektu

e stazeni a zpracovani sekvenci z existujicicnh
online databazi

® porovnani danych dvou sekvenci pomoci
ruznych algoritmu a parametru

e vygenerovani PDF reportu s vysledky
porovnani




Stazeni sekvenci

® program umi stahovat sekvence z techto existujicich
databazi

» uniprot (Universal Protein Resources)

» ncbi (National Center for Biotechnology information)
» ebi (European bioinformatics institute)
» ddb (DNA data bank of Japan)

e podporované formaty - fasta



Stazeni sekvenci

® DOté COo |sou sekvence stazeny, snazi se |e program
normalizovat, aby se daly [épe porovnat

e tato normalizace |e pridana jako posledni zachrana a
nepredpoklada se, ze by byla realne Casto vyuzivana



Porovnani sekvenci

e iednoduchy histogram znaku

e algoritmy pro globalni a lokalni alignment, pouziti
match/mismatch parametru, gap opening/extension
parametru a také existujicich biologickych matic

e podporované matice: PAM40, PAM80, PAM120,
PAM250, BLOSUM®G2

® parametry programu se daji retezit - |ze tedy stejné
sekvence porovnat vice moznostmi pfri jednom volani
skriptu, pro lepsi analyzu



Generovani PDF reportu

e pouziti ReportLab knihovny

e neni lehké se do ni dostat (userguide ma “jen” 125 stran)

® e to ovSem velmi etektivni knihovna, s mnoha moznostmi
(graty, tabulky, grafika, ...)



Shrnuti

e funguijici stahovani sekvenci z online databazi

* implementovany porovnavaci algoritmy s rdznymi
moznostmi parametru

® (spesné pouziti robustni PDF knihovny

Vsechen kod k projektu je dostupny z
https://github.com/qgyfis/sequence-comparison



https://github.com/gyfis/sequence-comparison

] DNA ANALYSIS

DIKy za p0ozornost!



