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Cil prace

jak jednodusSe zjistit hierarchickou pribuznost organismu?

Vzdalenost mezi genomy organismu odhadneme
pomoci kompresnich algoritmu a aproximace
kolmogorovy komplexity (viz. pfednaska)

Algoritmy GenCompress,Zlib7 a gzip2
Jiné metody pro zjisteni vzdalenosti — nasledujici slajd

Ze vzdalenosti mezi organismy nasledne vytvorit
hierarchicky strom

Algoritmy Neighbour joining a Upgma

Jak jsou jednotlivée metody spolehlive?



Vzdalenost genomu pomoci histogramu

Kolikrat se sekvence delky w opakuje v genomu?

Priklad histogramu sekvenci pro w=4

Organismus A Organismus B
Sekvence  Vyskytu Sekvence  Vyskytu
AAAA 3 AAAA 2
AAAG 5 AAAG 3
AAGA 1 AAGA 6
TTTT 2 TTTT 1

Vzdalenost mezi organismy definujeme jako euklidovskou
vzdalenost mezi normalizovanymi vektory vyskytu
sekvenci



Vytvareni taxonomickeho stromu

Jak ziskat z distancni matice hierarchicky

strom?

A B C D
A 0 0.67 0.93 0.87
B 0.67 0 0.78 0.91
C 0.93 0.78 0 0.82
D 0.87 0.91 0.82 0



Vytvareni stromu - UPGMA

Vzdalenost mezi dvéma klastry je definovana jako prumeér
vzéjemnych vzdalenosti jejich prvku

@ ‘ j> . Novy klastr AB

d(A,B) je minimalni
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Vytvareni stromu - Neighbour joining

V kazdém kroku spoji dva klastry, ktere jsou blizko sobe a
zaroven daleko od ostatnich klastru
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Vyber testovacich dat

Porovnavame celé genomy organismu

K pouziti vice specifickych dat nam chybi lepsi

biologicke znalosti

Nevyhoda: prilis dlouhé sekvence
Pro vyhodnoceni vysledku je tfreba expertni taxonomie

U bakterii dobre vypracovano:

[ class:Mollicutes 51 sequence(s)
7 class:Fusobacteriia 30 sequence(s)

—|—t class:Planctomycetia 11 sequence(s)

[ species.Planctomycetes bacterium JCVI-3C AAADD 1 sequence(s)

[ class:Deinococci 21 sequence(s)

—|7+ class:Synergistia 12 sequence(s)

[ species. Synergistetes bacterium SGP1 1 sequence(s)

7 class:Aquificae (class) 12 sequence(s)
1] class:Nitrospira (class) 4 sequence(s)

-

[+ order:Haloplasmatales 1 sequence(s)

{+ genus:Caldithrix 1 sequence(s)

[ genus:Thermobaculum 1 sequence(s)

[+ species.Candidatus Poribacteria sp. WGA-AC 1 sequence(s)

[+ species.Candidatus Poribacteria sp. WGA-4G 1 sequence(s)

[# species.Candidatus Poribacteria sp. WGA-4E 1 sequence(s)

[+ species:Candidatus Poribacteria sp. WGA-A3 1 sequence(s)
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Bzip2+UPGMA — jak moc je to Spatny vysledek?



LDV 4

Nejspolehlivejsi vysledky:

Histogram + Neighbour joining

Algoritmus GenCompress se nam na dlouhych sekvencich
nepodarilo pouzit

Problém: jak hodnaotit kvalitu vysledku?

My je hodnotili "podle oka”
Nebyly dobreé vysledky jenom nahoda?

dalSi testovani nezbytné, na vétsim vzorku organismu
Co by Slo zlepsit?

vybrat pro porovnavani specifickou ¢ast genomu s duleZitou
informaci — nutna rada experta
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