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Problém

Mame DNA vzorku D a pristroj, ktory z daného retazca vytvori Citania, ktoré su
oproti celému retazcu kratke a pochadzaju z nahodnych miest v retazci. Na
vstupe dostaneme graf G tychto Citani, ktory nam podla prekryvov jednotlivych
Citani hovori, ktoré Casti na seba pravdepodobne nadvazovali a tie da do
jednotlivych vrcholov. Nasledne pospaja hranami tie vrcholy, ktoré by mohli ist
za sebou, ale nie je to isté, z dovodu napr. opakovania Casti v pdvodnej DNA,
teda z jedného vrcholu méze ist hrana do viacerych vrcholov. Dalej
dostaneme nejaky druhy DNA retazec X, a nasou ulohou je zistit, ¢i v naSom
grafe pre dany retazec existuje cesta, alebo ak neexistuje, najst’ idealne cesty
pre nejaké Casti retazca alebo najst cesty, ktoré sa na retazec alebo jeho Casti
€o najviac podobaju (napr. na zaklade editaCnej vzdialenosti).

Zimny semester

Spracovanie dat

Mame hlavny subor v psl formate, v ktorom mame zarovnania jednotlivych
retazcov oproti X. Su to informacie o podobnosti, mena vrcholov, chybovost
danych vrcholov a dalSie. Z toho si vyberieme nam potrebné info a vytvorime
si zoznam zarovnani, ktoré za sebou nasleduju, priCom su zoradené podla
zaciatoCnej pozicie zarovnania v retazci X, medzi ktorymi budeme hladat
cesty. Tie neskér budeme aj filtrovat. K tymto zarovnaniam si zaroven
vypiSeme aj Statistiky, teda napriklad, o kolko sa retazce danych zarovnani
prekryvaju, medzi ktorymi je medzera alebo ich chybovost. Dalej mame subor
LastGraph, v ktorom mame zoznam vrcholov, teda obsahov ich retazcov a



nakoniec zoznam hran - dvojice susediacich vrcholov, pricom kazdy vrchol ma
oznacenie + alebo -, ktoré znamenaju zaciatok alebo koniec retazca, ktory sa
spdja.

Filtracia

Prvym krokom pri hfadani ciest v grafe bolo vybrat, ktoré zarovnania su pre
nas relevantné. Zvazovali sme viacero metdd filtracie. Hlavnym kritériom
bola chybovost zarovnania. Spomedzi absolutneho a relativneho pomeru
chybovosti sme nakoniec zvazili za vhodnejSie odstranovat zarovnania,
ktoré mali pomer chyb v retazci mensi ako konstanta, v naSom konkrétnom
testovacom pripade gendému Escherichia coli, sme zvolili 10%. Taktiez sme
zanedbavali zarovnania, ktoré boli prili§ kratke. V letnom semestri chceme
dalej pracovat’ na zlepSeni filtracie, na pridani viacerych kritérii pre filtraciu
dat.

Novy graf

Dalsim krokom bolo vytvorit novy graf Gv tak, aby sme v fiom dokazali hfadat
cesty, kedZze hrany mame zatial iba ako susedné dvojice vrcholov. Po zvazeni
sme modifikovali graf tak, Zze sme ku kazdému vrcholu priradili dva nové
vrcholy, reprezentujuce kladny a zaporny koniec vrcholu. Ak sme potom nasli
v subore hranu medzi dvoma vrcholmi, napr. kladnym vrcholom A a zapornym
vrcholom B, rovnako sme vytvorili symetricki hranu, teda u nas medzi
zapornym vrcholom A a kladnym vrcholom B, kvdli vlastnostiam spajania DNA
retazcov.

Hladanie cesty

V novovytvorenom grafe Gv sme uz mohli hfadat cesty, pomocou algoritmu
BFS. Vysledkom zimnej Casti ro€nikového projektu, bolo najdenie ciest medzi
jednotlivymi zarovnaniami, alebo vypisat, Ze medzi danymi zarovnaniami
cesta neexistuje.



Letny semester
Reprezentacia

Ako prvé sme zmenili reprezentaciu grafu. Miesto toho, aby sme vytvorili pre
kazdy vrchol dva nové konce, vytvorili sme pdvodnu verziu vrcholu a
nasledne prevratenu verziu vrcholu, ktora mala opacné znamienko(pri vrchole
4 sme vytvorili opacny vrchol -4 a naopak). Vytvorili sme taktiez reprezentaciu
grafu pomocou mapy, kde sme k Cislu vrcholu priradili vrchol ako indtanciu
Struktury. Nazvime tento graf Gz. Nasledne sme mohli jednotlivé funkcie a
procedury zjednodusit.

NajkratSia cesta

Hrany v Gz sme si ohodnotili. Vaha hrany sa rovnala dizke vrcholu, do
ktorého hrana vchadzala. Nasledne sme pri hfadani ciest implementovali
Dijkstrov algoritmus, ktory sme mierne upravili, kedze v naSsom grafe Gz
hrany z vrcholu do samého seba nie su nutne nulové, resp. pritomne.

Vysledna cesta

Ked sme uz vedeli medzi vrcholmi v Gz hladat’ najkratSie cesty, ciefom bolo
najst’ celkovu najlepSiu cestu. ESte pred zacCiatkom hladania sme kazdému
vrcholu(zarovnaniu) v Gz priradili hodnotu podla toho, kolko mal zhéd, nezhéd
a podobne. Nasledne sme nehladali cesty len medzi priamo susediacimi
zarovhaniami (susedia v zozname usporiadania podla zaciatku vyskytu v
sekvencii), ale pre kazdé zarovnanie sme nasli cesty do vSetkych zarovnani
viac napravo, ktoré sa prekryvali o maximalne 50 a zaroven ich zaciatok bol od
konca nasho pévodného zarovnania vzdialeny maximalne o 1000. Z tohto sme
si vytvorili novy acyklicky graf s ohodnotenymi hranami a vrcholmi, pri¢om
hodnoty mohli byt aj zaporné. VSetky hrany isli zlava doprava, t.j. od vrcholov
s menSim Cislom k tym s vacsim. Dynamickym programovanim, kde sme si
pre kazdy vrchol pamatali najlepSiu cestu, ktora v nom konci, sme vyratali
najlepSiu cestu pre kazdy vrchol. Mohlo ist bud o cestu pozostavajucu len z
aktualneho vrcholu v alebo o cestu, ktora ide do niektorého predchodcu w
vrcholu v a potom pouzije hranu w->v. Jej cena bude najlepSia cena ulozena
pre w plus cena hrany w->v. Ked sme to spravili pre vSetky vrcholy, nasli sme
plne maximalnu cenu v celom grafe.



Vysledok

Cely proces sme opakovali (nie nutne) pre viacero vstupnych sekvencii, ktoré
boli uloZzené v jednom psl subore (rozlisili sme ich podfa mena zarovnania
gName). Vo vyslednom subore pre kazdu sekvenciu vypisujeme najdené
najlepsie cesty pre kazdu vstupnu sekvenciu na Styroch riadkoch v
nasledovnom formate:

- prvy riadok obsahuje ">" a meno sekvencie (QName)

- druhy riadok obsahuje zoznam node-ov na ceste, t.j. postupnost’ Cisel so
znamienkom oddelené medzerami

- treti riadok obsahuje odkial pokial je najdena cesta v nasej sekvencii a
celkovu dizku sekvencie z psl suboru(gSize)

- Stvrty riadok obsahuje celkovu cenu cesty .



