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Abstrakt:

V naSem projektu jsme se vénovali porovnavani rtznych sekvenci DNA za pomoci
dynamického programovani s implementaci v jazyku Python. Cilem naSi prace bylo
porovnat dvé realné sekvence DNA.

1. Uvod

DNA (deoxyribonukleova kyselina) se nachazi v jadie bunék a je tvorena Ctyfmi
zakladnimi bazemi, ty se nazyvaji Adenin(A), Guanin(G), Cytosin(C) a Thymin(T). Poradi, v
jakém se tyto baze vyskytuji, urcuje aminokyseliny, které bude organismus vytvaret.
Aminokyseliny tvori zéklad proteint.

Poprvé byl zaklad DNA popsan v roce 1869 Svycarskym lékarem Friedrichem
Miescherem. Funkce DNA byla objevena, ale aZ v roce 1943 Oswaldem Averym, Colinem
MacLeodem a Maclynem McCartym, ktefi za pomoci transformaci pneumokokt zjistili, Ze
DNA je genetickym materialem bunék.

Nejvyznaméjsi objev nastal v roce 1953, kdy védci James D.Watson a Francis Crick
ukazali, Ze DNA ma tvar dvouSroubovice. Za tento vyznamny objev ziskali Nobelovu cenu.

Adenin a Thynin vZdy tvori dvojici, stejné tak jako Cytosin a Guanin. Diky tomu
miiZeme zapisovat pouze jednu linii dané DNA a tim utvofime textovy soubor. Ten se pak
sekvencné srovnava pomoci dynamického programovani.

V soucasné dobé je jesté mnoho neprozkoumanych disekt DNA. Touto problematikou
se zabyva pravé bioinformatika. Pomoci dynamického programovani porovnavame nam
neznamé sekvence DNA s jiZ znamymi sekvencemi DNA niz§ich Zivocicht.

2. Srovnavani DNA pomoci dynamického programovani

Dynamické programovani je optimalizacni metoda, ktera nejcastéji hleda nejkratsi
nebo nejdelsi cestu v grafu. Uplatnéni tohoto zplisobu denné pouZivame na internetovych
mapach, které za nas najdou pravé nejkratsi nebo nejrychlejsi cestu.

StéZejni mySlenkou je rozdéleni sloZité tilohy na ulohy mensi, které jsme schopni
vyresit. Pomoci jejich feSeni pak konstruujeme i feSeni ptivodniho problému.

Pro lepsi pochopeni zde uvedeme pfiklad ulohy Turista na Mannhattanu
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Turista se nachazi na rohu 59té ulice a 8mé Avenue(tzn. V levém hornim rohu) a

chce se dostat k Chrysler budové na 42 ulici a Lexington Avenue(tzn. V pravém dolnim
rohu) pfi své cesté mutize chodit pouze doprava a doli a nesmi se vracet. Vasim tkolem je
naplanovat turistovi takovou trasu, aby se dostal presné tam kam chce a pfitom navstivil co
nejvice pamatek. Ty jsou na mapé vyobrazeny pomoci Cernych c¢tverecku s Cisly.

Jak vyresit tento ukol pomoci dynamického programovani

Pomoci dynamického programovani jsme se rozhodli nastavit tenhle postup:

Z realného obrazku jsme presli ke grafu, kde hrany reprezentuji ulice a vrcholy
zastupuji kfizovatky. Kazdé hrané prifradime hodnotu podle toho, jak je dana ulice pro
turistu zajimava.

Hodnoty ve vrcholech jsou soucty hodnot hran podél nejzajimavéjsi cesty do daného
vrcholu.

Nejprve vyplnime vrcholy podél levého a horniho okraje. Nasledné vypliiujeme vidy
takové vrcholy jejichZ levy a horni soused ma jiZ vyplnénou hodnotu. K hodnoté
horniho souseda pricteme hodnotu hrany shora, k hodnoté levého souseda pficteme
hodnotu hrany zleva a zapiSeme maximum z téchto hodnot.
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* Timto zplsobem zaplnime celou tabulku. Ale nikdy nesmime zapomenout smér
odkud jsme prisli. Zpétnou vazbou pak zjistime nejlepsi variantu pro turistu.

Porovnavani sekvenci DNA

Predpokladejme, Ze mame dvé sekvence DNA oznacCené v a w. Editacni vzdalenost udava
pocet operaci, které je potfeba provést k prepsani sekvence v na sekvenci w. Mezi povolené
operace patii — vymazani znaku, vloZeni znaku a prepsani znaku.
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Na této sekvenci se pokusime spocitat editacni vzdalenost pomoci vymazani a vloZeni znakd.
Na daném useku se tyto operace provedli Ctyfikrat tudiZ editacni vzdalenost je rovna Ctyrem.
Pomlcka v proménné v oznacuje Ze se dany prvek z proménné w vloZi na misto pomlcky. V
opacném pripad€, kdy je pomlcka v proménné w se prvek odstrani.

3. Realné porovnavani DNA

Na internetové strance ENTREZ (www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez) jsme nasli 2 realna sekvence
DNA. Prvni sekvence patfi bakterii E.coli a ta druha mouSe octomilce. Které jsme porovnali
za pomoci dynamického programovani s implementaci v jazyku Python.

S1 (E.coli): AGATTTCGACGCCACCGACC

S2 (octom | ka): CATGCTAAGCGAGCGCTCTA
srovnani: c=0au =1

Vysl edek:

S1: -A-G - - A- TTTCGA- CGC- C- A- CCGACC

S2: CATGCTAAG - - CGAGCCCTCTA- - - - - - -

Na obrazku jsou zvyraynény delsi shody CGA a CGC, které algortimus nalezl.
4. Shrnuti

Pochopili jsme principy dynamického programovani. Porovnali jsme dvé realné sekvence
DNA za pomoci implementace v jazyku Python. A nasli jsme v nich shodné tseky. Dozvédéli
jsme se o obtiZnosti rozlusténi DNA kodu, které ani poté nemusi byt spravné.
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