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Rozklad bunkove] membrany

* Enzym endolyzin
* Spobsobuje smrt bunky



Sucasny stav

Nastroje
e Anotacia gendomu
e Sukromné nastroje

RASTtk
e Bakterialny gendm

PhATE
* Viralny genom



Nase rieSenie

InStalacia:
- conda install phendol

Spustenie:
- phendol [options] -rl1 <readsl> -r2 <reads2>
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SPAdes

 zostavenie kratkych Citani bakterialneho genému
e vyuZiva k-mery na zostrojenie de Bruijnovho grafu
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Phanotate

» Hladanie otvorenych Citacich ramcov (ORF) v gendme baktériofagu
* GenoOm vnima ako vazeny graf Start a stop kodonov
» Hlada najkratSiu cestu pomocou Bellman-Ford algoritmu

TCA

Citaci ramec 1: ATGTCAGTGTAABBATAGTG ATG 1

Citaci rAmec 2: ATGTCAGTGTAACAATAGTG -

GTG
Citaci ramec 3: ATGTCAGTGTAACAATAGTG

Zelena = start kodon TAG CAA
Modra = stop koddn
Svetla = rovnaké vldakno ORF

Tmava = komplementarne viakno ~ Preknytie

Medzera



Blastp

hladanie podobnosti medzi sekvenciami

rychlejSi ako Smith-Waterman algoritmus

vytvara zo sekvencie slova rovnakej dlzky

zo slov vytvori vyhladavaci strom v ktorom potom hlada zhody z databazou



Filtrovanie

Parametre:

 minimalna dlzka endolyzinu
* identita (1)

e pokrytie (C)



ldentita (I)

EFDYMIRIMFEQGRKSLHCGEWYSHIC-HRMRHTCRMDAVPVTWVMQKNA Tostovand
EFDYMIRIMFEQGRDSLH- - -WY - - ICDHRMRHTCRMDAVPVTWVMQKNA  Z databazy

PocCet zhod: 43
Pocet stlpcov: 50
Identita: 43/50 = 86%



Pokrytie (C)

EFDYMIRIMFEQGRKSLHCEEMNMSHECDHRMRHTCRMDAVPVTWVMQKNA Z databazy

PocCet AK v zarovnani: 7
PocCet AK sekvencie v databaze: 50
Pokrytie: 7/50 = 14%



Priprava testovacich vstupov

Nastroj: InSilicoSeq

Vstup: nahodné kompletné gendmy baktériofagov z databazy virusov dostupnej na NCBI
Vystup: [poCet genodmov][sekvenator][pocCet Citani] R1(2).fastq.gz

PocCet genémov: 10, 50

Sekvenator: MiSeq, HiSeq, NovaSeq

Pocet Citani: 1 milion, 5 milionov



Testovacle nastavenia

Vzorkovanie: 2 miliony

Minimalna diZzka endolyzinu: 50 aminokyselin
Identita: 50%, 75%, 90%

Pokrytie: 30%, 50%, 75%



Vysledky

Phendol
I=75%, C=50% [I=90%, C=75% 1=50%, C=30% 1=50%, C=30% (filtered) RASTtk |multiPhATE
10MiSeq1000000 64 16 7 18
10MiSeq5000000 58 14 7 17
10HiSeq1000000 65 13 5 --
10HiSeq5000000 12 12 110 20 9 --
10NovaSeq1000000 16 16 162 34 5 --
10NovaSeq5000000 13 12 73 20 12 --
50MiSeq1000000 56 52 441 104 55 75
50MiSeq5000000 58 56 510 104 56 84
50HiSeq1000000 50 49 413 104 -- --
50HiSeq5000000 55 53 442 98 50 --
50NovaSeq1000000 53 50 441 101 73 --
50NovaSeq5000000 53 45 463 105 45 --
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Dakujem za pozornost’



Vyhodnotenie vysledkov

« Kazdy baktériofag ma 1 endolyzin
* Nehlada na kontigoch, ale na ORF



ldentity

* |[dentitu mozne znizit na 50%
* Predpoklad, ze aj ked genom je vyrazne odlisSny, Struktura
jednotlivych podjednotiek endolyzinu je podobna



Falosné pozitiva

* Prijatelneé
e Testovatelné



Problemy

e Zachovanie informacie o vlakne obsahujucom ORF

* InterProScan nahradeny Blastp

* Namiesto filtrovania contigov filtrovanie vyslednych endolyzinov
* Spustanie porovnavanych nastrojov



Organizacia textu

Snaha o minimalizaciu popisov so zachovanim Citatelnosti
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