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 Reťazec báz A,C,G,T 

 Dve komplementárne  

   vlákna 

 Súvislý úsek DNA 

 Súbor chromozómov 



 Zisťovania báz chromozómov 

 Sekvenovanie krátkych kúskov – čítaní 
◦ Krátke čítania, dlhé čítania 

 Proces skladania  

  čítaní do pôvodných  

  chromozómov 

 





 Hľadanie podobností a rozdielov sekvencií 

 Mapovanie báz sekvencií 

 Mapovanie sekvencie ku grafu 

 



 Menšie chyby 
◦ Zlé určenie jednotlivých báz 

  

 Rozsiahlejšie chyby 
◦ Zlé určenie poradia väčších 

  kusov chromozómu 



 Priniesť nový pohľad na problém hľadania 
chýb 

 Identifikovať miesta s pravdepodobnosťou 
chyby 

 Porovnať výsledky s existujúcim softvérom 

 



 Vytvorenie grafu 



 Zarovnanie dlhých čítaní a sekvencie 



 Kontrola sledov 



 Vstup: 
◦ Skúmaný genóm/sekvencia (FASTA) 

◦ Krátke čítania (FASTA, FASTQ) 

◦ Dlhé čítania (FASTA, FASTQ) 

 Výstup 
◦ Oblasti chybových miest (BED) 



 Baktéria Escherichia Coli (E.~Coli) 
◦ Referenčná sekvencia (~500 000bp) 

◦ 5 zostavených sekvencií 

 Kvasinka Saprochaete fungicola 
◦ Referenčná sekvencia (~20 000 000bp) 

◦ 2 zostavené sekvencie 



 Referenčné chyby, nájdené chyby, správne 
chyby 

 Presnosť: 
správne nájdené chyby
všetky nájdené chyby 

 

 

  Úplnosť : 
nájdené referenčné chyby
všetky referenčné chyby 

  





 Odstránenie chýb prekrývajúcich sa s 
homopolymérmi 

 Odstránenie dlhých chýb 









 Zlepšenie zarovnaní ku grafu 

 Objavenie ďalších filtrácií chýb 

 Zložitejšia filtrácia homopolymérov 

 Testovanie ďalších dát 







 Problém s nezarovnávaním rozsiahlejších 
kusov sekvencie 

 Potenciálne súvisiaci problém uvedený na 
GitHube 





 Filtrácia homopolymérov 



 Nie 

 CPU servre 
◦ 47-142GB pamäte 

◦ 16-48 procesorov 


