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Vysledok skladania genomu

Graf
- Vrchol = kontig
— Hrana = prepojenie medzi kontigmi




Plazmid

« Extrachromozomalna DNA molekula
* Obsahuje gény uzitoCné pre prezitie bunky (napr. rezistencie)
* Umoznuje horizontalny prenos génov

Bacterial DNA Plasmids




Plazmid binning

* Cielom je detekcia skupin kontigov, ktoré pochadzaju z rovnakého plazmidu
e Druhy binningu
- Riadené referenciou
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Metody binningu plazmidov

... @ ambiguous

Recycler -; o taimaz
— QOdstranuje cykly z grafu 3

- Predpoklada rovnomerné pokrytie sekvenovanych plazmidov c&%
PlasmidSPAdes *eteg?. 2

— Odhadne pokrytie chromozomu a odstrani ho z grafu 7 N

- Z komponentov grafu vytvori urCi biny plazmidov $ ¥

Gplas

— Zacne na kontigoch, ktoré su plazmidové a vytvara z nich prechadzku v grafe

- RozSiruje na zaklade podobnosti medzi pokrytim kontigu a priemernym pokrytim
aktualnej prechadzky

HyAsP

- Iterativne odstranuje prechadzky z grafu.

- RozSiruje pomocou pokrytia, obsahu baz G a C a vysokej hustoty plazmidovych génov
v prechadzke



Pouzita metdda
» Klasifikacia dvojic kontigov podla prislusnosti k molekule

« Zhlukovanie kontigov na zaklade ziskanej klasifikacie



Vstup

* Informacie o referenCnom gendme (hybridné zostavenie)
- Kilasifikacia kontigov
- Uplnost kontigov

 Trénovacie data (zostavenie kratkych Citani)
- Kontigy v grafe
— Mapovanie kontigov na referenCny genom



Klasifikacia vstupu

* True
— existuje spoloCny kontig v referenCnom genome
* False
- niektory kontig je mapovany len na uplné kontigy z referencneho
genomu
* Unknown
— ostatné pripady
- odfiltrované



Pouzité znaky

. Znaky individualnych kontigov
DiZka kontigu
- Relativne pokrytie kontigu Citaniami
- Relativny obsah bdz GaC
- Stupen vrchola v grafe
- Relativny obsah k-merov

* Znaky péarov
- Vzdialenost kontigov v grafe
- Rozdiel:
Dlzok kontigov
Relativne pokrytie kontigu Citaniami
Relativny obsah baz GaC
Stupen vrchola v grafe
Relativny obsah k-merov



Vysledky treningu

Klasifikator Znaky Velkost (kB)| Presnost | True Positive |False Negative |False Positive | True Negative
Individualne 1 0,63205 119726] 20649 58412 16079

Logisticka regresia Parové 1 0,63786 121015| 19360| 28452 16039
Kombinacia 1 0,63416 120455| 19920 58687 15804

Individualne 1 0,66524 135432' 4943| 66985 7506

Naivnhy Bayesov Parové 1 0,66396 135322| 5053 67150 7341
Kombinacia 2 0,66548 135584 4791 67085 7406

Individualne 133 0,78039 1114[]9| 28966| 18221 56270

Gradient Boosting Parové 133 0,66626 92210 48165] 23545 50946
Kombinacia 133 0,78227 111741 28634| 18149| 56342

Individudlne 150024 0,85289 119173 21202] 10407 64084

K najblizSich susedov Parové 92323 0,64175 91257 49188 27858 46633
Kombinacia 178777 0,84345 117917 22458 11180 63311

Individudlne 1284314 0,96234 134242 6133 1958 72533

Nahodny les Parové 4227336 0,69236 98355| 42020] 24082 50409
Kombinacia 1263241 0,95441 133181 7194 2602 71889




Vstup pre zhlukovanie

* Matica pravdepodobnosti M
M;; je pravdepodobnost, Ze kontigy i a j su z rovnakej molekuly
- Vysledok klasifikacie
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Zhlukovanie

Ciel: Rozdelenie kontigov do zhlukov
Metoda Markovovského zhlukovania

— vyuziva maticu pravdepodobnosti
— Inflation

 Umocnenie prvkov matice a normalizacia
- EXpansion

* Umocnenie matice
— Pomocou expansion a mﬂatlon odstranUJe slabé prepOJenla
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Vysledky zhlukovania
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Zaver
* Vysledky

- Implementacia metody na plasmid binning vyuzivajucej
klasifikaciu a zhlukovanie
- Vyhodnotenie vhodnosti roznych klasifikacnych metod
_ harozlisovanie prislusnosti dvojic kontigov k molekulam
* Dalsi vyskum
- Pouzitie odlisnych znakov na klasifikaciu
— SpolahlivejSie odstranenie chromozomalnych kontigov



Dakujem za pozornost.



1. Aké su moznosti upravy vasho rieSenia pre pripad velkych grafov, kde
vzdialenosti medzi vrcholmi su podobne?

» Velke grafy su Casto neziaduce
 Mozna uprava:
* Namiesto vzdialenosti vrcholov v grafe pouzit vzdialenosti v bp



2. Aka bola Casova narocnost vypoctu celého procesu rieSenia pre vami
zvolenu datovd mnozinu?

e Tréning: 6 min 38.142973 s
e Klasifikacia: 1.899325 s
e Zhlukovanie: 1.281990 s



3. Poznate softver PlasmidHunter? Bol by pouzitelny ako jedna moznost na
porovnanie Vasho rieSenia?

e PlasmidHunter rieSi problem chromozém vs. plazmid



Slabinou je vyuzitie predikcii programu plASgraph2 namiesto spravnej
klasifikacie kontigov pri zostavovani tréenovacich a testovacich dat. Nakol'ko
tieto predikcie m6zu obsahovat vela chyb, nie je Stastné sa nimi riadit’ pri
vyvoji modelu.

* Predikcie pomohli lepSej klasifikacii parov kontigov, hlavne pri rozhodnuti o
zdielanych kontigoch



Z obsahovej stranky by som uvitala, keby sa vysledné zhluky porovnavali aj
so spravnymi zhlukmi z hybridnych zostaveni. Autor sa snazi odhadovat
skutoCny pocet zhlukov len na zaklade vysledkov svojich metdd, hoci ma
aspon Ciastocné informacie aj o spravhom pocte.

e Zarovnanie kontigov na hybridné kontigy obsahuje aj situacie, kde sa jeden
kontig zarovna na viacere hybridné

* Hybridné kontigy su v niektorych vzorkach neuplné
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