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DNA

» Retazec baz A,C,G,T
» Dve komplementarne
vlakna

Chromozdém
» Suavisly usek DNA

Gendom

» SUbor chromozdémov




Sekvenovanie DNA

» Zist ovania baz chromozdmov

» Sekvenovanie kratkych kuskov - citani
- Kratke Citania, dlhé cCitania

Zostavovanie genomu

» Proces skladania
citani do povodnych
chromozomov




Overlap - Layout - Consensus
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Zarovnavanie sekvencii

» Hladanie podobnosti a rozdielov sekvencii
» Mapovanie baz sekvencii
» Mapovanie sekvencie ku grafu

Sekvencia 1: AGCTGGCTT
Sekvencia 2: GCAGGTCTT

AGCTGG-CTT
~GCAGGTCTT
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Chyby DNA genomov

» Mensie chyby » Rozsiahlejsie chyby
> Zlé urcenie jednotlivych baz - Zlé urcCenie poradia vacsich
kusov chromozomu
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Ciele prace

» Priniest novy pohlad na problém hladania
chyb

» Identifikovat miesta s pravdepodobnost ou
chyby

» Porovnat vysledky s existujicim softvérom




Postup hladania chyb

» Vytvorenie grafu
k = 2, kratke Citania: CCTG, TGCC, GCCA, CAAC

Sekvencia: TGCCAAC

DIhé Citania: CCTGCC, GCCAAC
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Postup hladania chyb

» Zarovnanie dlhych citani a sekvencie

Sekvencia: TGCCAAC
DIhé &itania;: CCTGCC, GCCAAC
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Zarovnanie Citani: 1. 2. 3. 4. 1.
Zarovnanie sekvencie: 3. 4. 1.5.6. 7.
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4.1.5.6.7.



Postup hladania chyb

» Kontrola sledov
Sekvencia: TGCCAAC

DIhé cCitania: CCTGCC, GCCAAC
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Zarovnanie Citani:1.2.3.4.1. 4.1.5.6.7.
Zarovnanie sekvencie:3.4.1.5.6. 7.

Sledy dizky 1: ———= LIMIT 2
Chybove miesta: TGCCAAC




Vstup a vystup programu

» Vstup:
- Skumany genom/sekvencia (FASTA)
- Kratke Citania (FASTA, FASTQ)
- DlIhé citania (FASTA, FASTQ)
» Vystup
- Oblasti chybovych miest (BED)




Experimentalne data

» Baktéria Escherichia Coli (E.~Coli)

- Referencna sekvencia (~500 000bp)
- 5 zostavenych sekvencii

» Kvasinka Saprochaete fungicola

- Referencna sekvencia (~20 000 000bp)
o 2 zostavene sekvencie




Vyhodnotenie algoritmu

» Referencné chyby, najdené chyby, spravne
chyby

spravne najdené chyby

vsetky najdené chyby

» Presnost:

najdené referencné chyby
vsetky referencné chyby

» Uplnost :




Prve vysledky kvasinky

Spades Miniasm

Presnost

Limat1 | 543/837 | 64.8% | 325/480 | 67.7%

Limat3 | 1209/2591 | 146.6% | 472/816 | 57.8%

Limats | 1310/3144 | 41.6% | 593/1062 | 55.8%

Limat7 | 1379/3902 | 35.3% | 662/1244 | 53.3%

Uplnost

Lamat1 | 599/1599 | 37.4% | 386/2513 | 15.3%

Limat3 | 1298/1599 | 81.2% | 567/2513 | 22.5%

Limits | 1389/1599 | 86.8% | 692/2513 | 27.5%

Limat7 | 1459/1599 | 91.2% | 770/2513 | 30.6%




Filtracia najdenych chyb

» Odstranenie chyb prekryvajucich sa s
homopolymérmi
» Odstranenie dlhych chyb
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Finalne vysledky po vykonanych

filtraciach
Spades Miniasm
Presnost

Limat1 | 153/198 | 77.3% | 101/136 | 74.3%
Limiat3 | 439/615 | 71.4% | 124/183 | 67.8%
Limith | 198/883 | 56.4% | 153/227 | 67.4%
Limit7 | 544/1418 | 38.4% | 174/263 | 66.2%
Uplnost
Limatl | 185/661 | 28% | 124/1506 | 8.2%
Limat3 | 459/661 | 69.4% | 157/1506 | 10.4%
Limat5 | 515/661 | 77.9% | 190/1506 | 12.6%
Limat7 | 546/661 | 82.5% | 211/1506 | 14%




Priklad spravne najdenej chyby
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Porovnanie so softvérom Pilon

Spades | Minitasm
Celd sekvencia 0.39% 1%
Referenéné chyby = 3.7% 38%
Limitl 5% 19.6%
Limit3 2.4% 8.4%
Limith 2.5% 7.5%
Limit7 2.4% 8.1%
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Moznosti d'alsej prace

» ZlepSenie zarovnani ku grafu

» Objavenie d'alsich filtracii chyb

» Zlozitejsia filtracia homopolymeérov
» Testovanie d'alsich dat




Dakujem za pozornost
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1. Ako vel’mi by sa zmenili vysledky, ak by
sme uvazovali realistickejsie prekryvy
(napr. 50%)?

Spades Miniasm
Presnost
Prekryv | 1bp 50% 1bp 50%
Limatl 77.3% | 65.2% | 74.3% | 55.1%
Limat3 | 71.4% | 65.5% | 67.8% | 47.5%
Limats 56.4% | 51.9% | 67.4% | 51.5%
Limat7 | 38.4% 35% 66.2% 51%
Uplnost
Prekryv | 1bp 50% 1bp 50%
Limat1 28% 24.1% 8.2% 6.8%
Limit3 | 69.4% | 65.8% | 10.4% 9%
Limats | 77.9% | 75.2% | 12.6% | 11%
Limat7 | 82.5% | 77.3% | 14% | 12.7%
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2. Cim si vysvetlujete nekonzistentnost v
zarovnhani povodného a reverzného vlakna
programom GraphAligner? Je k tomuto
nieco v dostupnej literature, popr.
kontaktovali ste tvorcov programu?

» Problém s nezarovnavanim rozsiahlejsich
<usov sekvencie

» Potencialne suvisiaci problém uvedeny na
GitHube




2. Cim si vysvetlujete nekonzistentnost v
zarovnhani povodného a reverzného vlakna
programom GraphAligner? Je k tomuto
nieco v dostupnej literature, popr.
kontaktovali ste tvorcov programu?




3. Ktoré z uvedenych filtracii hodnotite ako
najperspektivnejsie pre d'alsie pouzitie?

» Filtracia homopolymérov
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4. Aka bola dlzka behu, bola by rovnaka
schéma ako na Obr. 3.1 pouzitel'na aj pre
vacsie gendémy, napr. ludsky?
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