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Cíl
Pattern branching

◦ rychlý algoritmus na hledání motifů

◦ nedosahuje 100% přesnosti

Projection algorithm
◦ pomalejší algoritmus

◦ obecně dosahuje 100% přesnosti

Využít rychlosti Pattern branchingu s horší přesností pro urychlení 
Projection algorithmu s lepší přesností
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Aproximační algoritmus

Prostor motifů
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algorithm
Aproximační algoritmus

Prostor startovních pozic
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Možnosti urychlení
Přidat novou sekvenci DNA = nalezenému motifu z Pattern branchingu

Přidat vícekrát (celou sekvenci, vícekrát za sebou, …)

Na základě přidání sekvence upravit parametr m
◦ Statisticky

◦ Experimentálně



Problémy
Nepodařilo se mi plně implementovat Projection algorithm

Pokus použít hotové knihovny
◦ Malý počet knihoven (SeQan C++, Bio.motif, …)

◦ Většinou používají modernější sofistikovanější úpravy

◦ Malá či skoro žádná možnost zasáhnout dovnitř

◦ Použitá knihovna neměla nastavitelný parametr m



Výsledky
Benchmarky

◦ University of Washington

◦ Performance evaluation of DNA Motif discovery programs

◦ Ručně implantované motivy do existujících sekvencí

Pouze pár zkušebních iterací

Při přidání sekvence motifu nalezeného Pattern branchingem urychlení 
~ 10-35 %



Děkuji za 
pozornost
OTÁZKY?


