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Dblezité pojmy

e Strukturalne varianty —zmeny v
strukture DNA

* CNV (copy number variation) —zmena
v pocte kopii useku DNA

* CNV zahrna delécie a duplikacie

* Fenotyp — suhrn vonkajsich znakov
jedinca

* Fenotypicky prejav mutacie — vplyv
mutdacie na zdravie a vzhlad jedinca
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Predikcia dopadu CNV

* Ako sa urcuje mozny dopad CNV
najdeného u plodu?

* Ciel nasej prace — vytvorit nastroj,
ktory na zaklade suradnic CNV urci
mozny dopad tohto CNV na fenotyp
dietata




Human Phenotype Ontology - HPO
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Abnormality of the nervous system

* Term — pojem vo vrchole

* Hierarchia — specifické a vseobecné @wic abm@
pojmy
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Vysledky prace - vizualizacia

* 3 modely predikcné modely

e vystup vo forme podgrafu HPO — podmnozina vrcholov
e Ciselné skdre — miera dopadu daného fenotypu




CNV overlap model

e Klinické zaznamy - vztah medzi konkrétnym CNV a fenotypom
* Hladame prekryvy zaznamenanych CNV s vysetrovanym CNV
e Skére — percentualny prekryv



Gene model

* Poloha CNV — mnozina génov na DNA
e Databaza génov a s nimi suvisiacich fenotypov
* Jednoduché skére




Complex model

 Zlu€enie predchadzajucich modelov

* Prispevok skore:
* Alpha pre CNV overlap model
e (1-alpha) pre Gene model

e Skére pocitané pomocou hodnoty alfa



Statistiky

* Hladanie hodnoty alpha

* Pomer termov s vyssim skore, nez skore explicitnych termov

Alpha value 0,1 0,3 0,5 0,8 1,0
Maximum percentage | 43,68% | 33,22% | 26,44% | 18,34% | 13,53%
Minimum percentage | 0,70% | 0,70% | 0,70% | 0,70% | 0,70%
Average percentage 25,50% | 21,73% | 19,09% | 15,33% | 11,12%

* Alpha =1 => Gene model * (1-1)




Statistiky

* Pokrytie explicitnych termov

Percentage of CNV | every term | at least one term | none term
CNYV overlap model | 37,2% 39,4% 60,6%
Gene model 17,6% 18,6% 81,4%
Complex model 42,0% 44.1% 55,9%




Moznosti zlepsenia modelov

* Obsiahlejsie data — viac zaznamov
» SpecifickejSie data pre gény
e Redukcia HPO grafu



Dakujem za pozornost



Otazka z posudku

e Clanok:
Prioritizing clinically relevant copy number variation from genetic interactions
and gene function data. (Foong J, Girdea M, Stavropoulos J, Brudno M.)
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o Skodlivost/negkodnost CNV v ¢lanku
e Konkrétny fenotyp v nasej praci



