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DNA barcoding

V biologii odpovida ruznym metodam:

1. zaneseni kratkych sekvenci ("otisku") do vzorki DNA
o cilem je pozdegjsi identifikace vzorku DNA podle otisku
o je potreba nalézt vhodné otisky, abychom dokazali
identifikovat vzorky i po pripadnych chybach v DNA

o chyby vznikaji mutaci nebo pri sekvenovani

2. taxonomicka klasifikace
o podle useku DNA zaradit
vzorek do existujici taxonomie
o uziva se mitochondrialni DNA
kodujici COl (pouze 648bp)
o u rostlin kombinace
rbcL a matK genu chloroplastu
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Barcode Library
(sequences linked to named specimens)

Human disease vector
Aedes albopictus
collect samples — analyze —s compare to library Asian mosquito
Plant pathogen
Heterodera glycines
Soybean nematode

Endangered Species
Chelonia mydas
Green Turtle
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tissue samples barcode
sequences

Invasive species
Caulerpa taxifolia
Marine algae

DNA barcoding - vyuziti (© Barcoding life illus.)




DNA barcoding - klasifikator

Formalné:
e vstup: sekvence S, s S,

e vystup: k-tice retezcu T = (t, ..., t,) spInujici
o pro kazdé dve ruzné sekvence s; <> S, existuje retezec

t, ktery je podretézcem s a neni podretézcem S,
Chceme minimalizovat velikost k-tice T.

AC C GA
Barcode sekvence s: AGGT 0 0 0
e posloupnost nad abecedou {0, 1} ACCTGA 1 1 1
e na pozici / je 0, pokud {. neni TGGAT 0 0 1

v 4 1
podietézcem s GCA 0 g
L . . : o CGCGATT 0 1 1
e na pozici i je 1 pokud je podretezcem

GTTAC 1 1 0



Nastroje & Algoritmy

SPIDER: Species identity and evolution in R
e obsahuje ukazkove datasety dolomedes a anoteropsis
e umoznuje ziskat GenBank sekvence primo z prostredi R
e umoznuje ziskat BOLD sekvence z R (nezdarilo se)
e nastroje pro analyzu kratkych sekvenci (tedy barcode)
e A, 7,




SpideR

Metriky identifikace:
e Kimuruv dvouparametrovy model:
o predpoklada stejné zastoupeni vsech Ctyr bazi
o zohlednuje purinove (A, G)

a pyrimidinove (C, T) baze
—— false negative
— false positive

Klasifikace:
e nearest neighbour
e threshold identification
e Meler's best close match
(kombinace predchozich dvou)
e optimalizace prahu (threshold)
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Pouzita data

1. data z projektu The Barcode of Life (www.barcodinglife.org)
o cca 600 000 sekvenci verejneé ke stazeni ve formatu csv
o trochu chaotické, nekompletni udaje

2. Spider
o testovano na DNA pavouku lovCiku
o GenBank GQ337328 az GQ337385



Vysledky

SpideR:
e identifikace po predchozim zaneseni do referencni db
e pro obecné vyhledavani zatim nevhodné
e O(nc®), pro n delku sekvenci,

S pocet sekvenci
a konstantu ¢ > 1

- \/nitrodruhova variabilita
= Mezidruhova variabilita
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/droje

Spider: Species identity and evolution in R:
http://spider.r-forge.r-project.org/SpiderWebSite/spider.html

The Barcode of Life Data Systems (BOLD):
http://www.boldsystems.org/views/datarelease.php

Barcoding life, illustrated: hitp://phe.rockefeller.
edu/PDF_FILES/BLIlustrated26jan04print%20v1-3.pdf

Data sets:_http://dimacs.rutgers.
edu/Workshops/BarcodeResearchChallenges2007/

DNA-BAR: http://dna.engr.uconn.edu/?page_id=23
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/droje - neuspesne...

Taxl: a software tool for DNA barcoding using distance
methods: http://www.mvences.de/Taxl.zip

BPSI2.0: a C/C++ interface program for species identification
via DNA barcoding with a BP-neural network by calling the
Matlab engine

DNA Barcode Linker: www.dnabarcodelinker.com

Statistical Assignment Package (SAP): hitp://users-cs.au.
dk/kmt/StatisticalAssignmentPackage.html
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