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Hladanie génov
Gény: useky genomu kodujuce proteiny (alebo RNA molekuly)
Hlfadanie génov: identifikacia tychto usekov v osekvenovanom genéme

Ciel': katalog vSetkych proteinov daného organizmu
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Informacia pouzitelna na hfadanie genov

gén 1 gén 2
— [] [ ] A

e Genomicka sekvencia: rozdiely v Statistickych vlastnostiach
exonov, intronov a medzigénovych usekov
Reprezentujeme Statistickym modelom (skryté Markovove modely)
[Krogh a kol. 1994, Burge a Karlin 1997]
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e Genomicka sekvencia: rozdiely v Statistickych vlastnostiach
exonov, intronov a medzigénovych usekov
Reprezentujeme Statistickym modelom (skryté Markovove modely)
[Krogh a kol. 1994, Burge a Karlin 1997]

e Evolu ¢né stopy: exdny sa menia pomalSie, prevaha synonymnych

mutacii

e Vysledky experimentov: overenie transkripcie, podobnost so

znamymi proteinmi
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ExonHunter [Brejova a kol. 2005 ISMB]

Prakticky program na hfadanie eukaryotickych genov

HMM pre gendmovu sekvenciu kombinovany s d'alSimi informaciami

Systém “radcov” na kombinovanie externej informacie
e Pracuje s heterogénnymi a nespolahlivymi datami

e Pre kazdu poziciu urCi pravdepodobnost exonu, intréonu,

medzigénoveého useku

e AK nie je externa informécia, pouzije iba HMM
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Hladanie génov v genodme Schistosoma japonicum

Paraziticky Cerv (ploskavec) z vychodnej Azie
Schistosomiaza roCne sposobuje 14 000 umrti, ohrozuje 66 milionov ludi

Sekvenovanie genému Chinese Human Genome Center v Sanghaji
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Hladanie génov v novo-sekvenovanych genémoch
Programy na hfadanie génov treba natrénovat na kazdy novy genom
Obvyklé postupy:

e Pouzijeme trénovaciu vzorku rucne anotovanych génov

(neexistovala pre S. japonicum)

e Trénujeme na pribuznom dobre anotovanom genome

(tiez neexistuje pre S. japonicum)

' >500 mil. rokov

] 75 mil. rokov

S.jap. C.elegans Drosophila myS Clovek



Hladanie genov v novych gendmoch

Predchadzajuce prace:

Iterativne trénovanie na najdenych génoch [Korf 2004, Lomsadze 2005]

genom parametre<—




Hladanie génov v novych genoémoch

Predchadzajuce prace:

lterativne trénovanie na najdenych génoch [Korf 2004, Lomsadze 2005]

Nas pristup:
e lterativne trénujeme na najdenych génoch

e Pouzijeme iba tie, ktoré su podporené externymi informacia mi
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Vysledky na modelovom organizme Caenorhabditis elegans
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lterativne trénovanie ako v [Korf 2004]
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Vysledky na modelovom organizme Caenorhabditis elegans

Exonova senzitivita
---- trenovanie na anotacii
—e— trenovanie na vsetkych najdenych genoch
—— trenovanie na podporenych genoch

Genova senzitivita
------ trenovanie na anotacii
—— trenovanie navsetkych ngjdenych genoch
—— trenovanie na podporenych genoch

Senzitivita
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lteracia

S pouzitim vSetkych informacii, vratane proteinov a mRNA z C. elegans.

Tol'ko informacii nie je vzdy k dispozicii

10



Vysledky na modelovom organizme Caenorhabditis elegans
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S pouzitim informécie iba z inych organizmov

(C. remanei, Drosophila, Clovek)

11



Hladanie génov v S. japonicum

16 687 najdenych génov v 398M genomickej sekvencie

ZlepSenie presnosti iteraciou (951 genov s mMRNA sekvenciou)

lteracia Geénova senzitivita Exoénova senzitivita

0 31% /1%
1 38% 5%
2 38% 75%

e ExonHunterové vysledky tvorili zaklad anotacie
e Umoznili dalSie Studie S.japonicum proteinov
e MGZu pomact pri vyvoji vakcein, lieCiv, diagnostiky

e Straty a expazie rodin génov kvoli parazitickému zivotu
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