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BACSEQER DOKUMENTACE

UvoD

BacSeger je nastroj urceny pro simulaci ¢teni bakterialni RNA-Seq. Tento dokument obsahuje

privodce pouzitim skriptu, véetné detailniho popisu funkci a ptikladi pouziti.

VSTUPNI A VYSTUPNI FORMATY

Simulator vyuziva jako vstup formaty FASTA a GTF/GFF3.

Vystupnimi formaty pak mize byt FASTA nebo FASTQ.

POPIS FUNKCI

READ_FASTA

Funkce read_fasta slouZzi k nacteni genetickych sekvenci z FASTA souboru. Funkce vraci slovnik, kde
klice predstavuji identifikatory sekvenci a hodnoty jsou samotné sekvence.

PARAMETRY
file_path (str): Cesta k FASTA souboru.

VYSTUP

seqs (dict): Slovnik obsahujici identifikatory a sekvence.

EXTRACT_SEQUENCES

Funkce extract_sequences extrahuje sekvence ze souboru FASTA na zakladé anotaci v souboru
GTF/GFF3. Jako pomocné funkce vyuziva read_fasta_Il, parse_gtf gff a extract_id_from_attributes. Tato
funkce je zakladem pro dalsi zpracovani v ramci simulaci.

PARAMETRY

fasta_file (str): Cesta k souboru ve formatu FASTA.

gtf gff file (str): Cesta k souboru GTF/GFF3 s anotacemi.
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VYSTUP

extracted_seqs (dict): Slovnik, kde klice jsou ID anotaci a hodnoty jsou extrahované sekvence.

CALCULATE_GC_CONTENT

Funkce spocitd procentudlni obsah GC pro nactenou sekvenci.

PARAMETRY

seq (str): Vstupni sekvence.

VYSTUP

float: %GC obsah nactené sekvence.

ADJUST_GC_CONTENT

Upravuje obsah GC v ¢teni na poZadovany obsah GC p¥i zachovani jeho délky.

PARAMETRY

read (str): Sekvence, kterou chceme upravit.

gc_content (float): Pozadovany obsah GC (v rozsahu 0 az 1).

VYSTUP

read (str): Upravena sekvence.

EXTRACT_OPERONS

Extrahuje operony a jejich umisténi ze souboru GTF/GFF3.

PARAMETRY

file_path (str): Cesta k souboru.

VYSTUP

operons (dict): Slovnik s nazvy operonti jako Klici a jejich umisténimi jako hodnotami.
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EXTRACT_RRNA

Funkce zpracovava soubor GTF/GFF3 za icelem extrakce anotaci rRNA.

PARAMETRY

file_path (str): Cesta k souboru.

VYSTUP

rrna_dict (dict): Slovnik, kde klic¢e jsou seq_id s indexem a hodnoty jsou slovniky s kli¢i 'start' a 'end'.

EXTRACT_CDS

Funkce slouzi k extrakci nazvi a lokaci kddujicich oblasti GTF/GTFF3 souboru. Vybranou oblast Ize
navic na zacatku i na konci rozsirit o zadany pocet nukleotida.

PARAMETRY

file_path (str): Cesta k souboru.
start_extension (int, optional): Pocet nukleotidl pridanych na zacatek CDS.

end_extension (int, optional): Pocet nukleotidli pridanych na konec CDS.

VYSTUP

cds_dict (dict): Slovnik, kde Kklice jsou identifikatory genti nebo transkriptd a hodnoty jsou seznamy
tupld (start, end) kédujicich oblasti.

CALCULATE_RRNA_PERCENTAGE

Spocita procentualni zastoupeni rRNA v sadé sekvenci.

PARAMETRY
fasta_path (str): Cesta k souboru FASTA.

gff-path (str): Cesta k souboru GTF/GFF3.

read_fasta_func (funkce): Funkce pro cteni souboru FASTA (dostupnd v tomto programu - read_fasta).



BacSeqer | Adéla Fialova

PARSE_FOR_STRAND

Zpracovava soubor GTF nebo GFF3 a vraci slovnik, kde jsou klice nazvy genti a hodnoty informace o
vlaknech ('+' nebo '-').

PARAMETRY

file_path (str): Cesta k souboru.

VYSTUP

strand_info (dict): Slovnik s nazvy gent jako kli¢i a informacemi o vlaknech jako hodnotami.

CREATE_LONG_MRNA

Vytvori dlouhou mRNA sekvenci na zakladé lokaci operont.

PARAMETRY

seqs (dict): Slovnik sekvenci, kde klice jsou identifikatory genti a hodnoty jsou DNA sekvence.

operon_locations (dict): Slovnik s lokacemi operoni, kde klice jsou identifikatory operonti a hodnoty
jsou seznamy identifikatord gent v operonu.

VYSTUP

long_mrna_sequences (dict): Slovnik s dlouhymi mRNA sekvencemi pro kazdy operon.

REVERSE_COMPLEMENT

Vraci reverzni komplementarni sekvenci pro zadanou DNA sekvenci.

PARAMETRY

seq (str): DNA sekvence, ktera ma byt prevedena na jeji reverzni komplement.

VYSTUP

str: Reverzni komplementarni sekvence k zadané DNA sekvenci.
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SIMULATE_READS

Simuluje Cteni na zakladé poskytnutych sekvenci.

Simulace Cteni je provedena na zakladé slovniku segs.

Pro Upravu procentualniho GC obsahu je potteba zadat parametr gc_content v rozsahu od 0 do 1.
Pro simulaci pouze z kddujicich oblasti je Zddouci zadat parametr cds_locations.

Parametr operon_locations umoziuje vytvorit polycistronni molekuly RNA a obohatit tak vstupni
knihovnu.

Parametry rrna_locations a rrna_percentage slouzi k doplnéni vstupni knihovny o pozadované
procento rRNA a simulaci kontaminace.

Pomoci strand_ori a strand_info parametri lze provést strand-specific simulaci.

PARAMETRY

seqs (dict): Slovnik sekvenci, kde kli¢e jsou nazvy sekvenci a hodnoty jsou sekvence. Slouzi jako
vstupni knihovna pro simulaci.

read_length (int): Délka cteni.

num_reads (int): Pocet ¢teni, kterd maji byt simulovana pro kazdou sekvenci.
gc_content (float nebo None): PoZzadovany obsah GC.

cds_locations (dict nebo None): Slovnik s lokacemi kddujicich oblasti.
operon_locations (dict nebo None): Slovnik s lokacemi operond.
rrna_locations (dict nebo None): Slovnik s lokacemi rRNA.

rrna_percentage (float nebo None): Pozadované procentualni zastoupeni rRNA ve vstupni knihovné
(vrozsahu 0 az 100).

strand_ori (str nebo None): Pozadovana strand orientation. (+ nebo -)

strand_info (dict nebo None): Informace o orientaci vlaken pro kazdou sekvenci.

VYSTUP

reads (list): Seznam cteni jako dvojic (nazev sekvence, ¢tenf).
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PHRED_TO_ASCII

Umoznuje prevod Phred skére do hodnot ASCII.

PARAMETRY

phred_score (int): Phred quality score (béZné v rozmezi 0 az 40).

VYSTUP
str: Odpovidajici hodnota ASCII.

WRITE_OUTPUT

Zapise sekvence do souboru ve formatu FASTA nebo FASTQ. Jako pomocna funkce je pouzita
generate_quality_scores.

Pro FASTQ format je mozné nastavit maximalni a minimalni kvalitu Cteni, pficemz pokud tyto
hodnoty nejsou zadany, jsou odhadnuty na zakladé platformy Illumina.

PARAMETRY

reads (list of tuples): Seznam sekvenci a jejich nazvi. Kazdy prvek seznamu je tuple (seq_name, read),
kde 'seq_name' je nazev sekvence a 'read’ je samotna sekvence.

output_format (str): Format vystupniho souboru. MiiZe byt 'fasta’ nebo 'fastq'.
output_file (str): Nazev vystupniho souboru.

max_quality (int, optional): Maximalni ASCII hodnota pro kvalitni skére na zacatku sekvence (pouze
pro FASTQ).

min_quality (int, optional): Minimalni ASCII hodnota pro kvalitni skére na konci sekvence (pouze pro
FASTQ).

VYSTUP

Funkce vytvoii soubor s danym nazvem a zapisSe do néj sekvence.
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VYVOJOVY DIAGRAM SIMULATORU

calculate_gc_content
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SPUSTENI SIMULATORU

GTHGFF

Pred spusténim skriptu se ujistéte, Ze mate nainstalovanou potiebnou knihovnu:

pip: pip install biopython.
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PRIKLADY VOLANI FUNKCI

fasta = "cesta_k_vasemu_fasta_souboru“

gff = "cesta_k_vasemu_gff_souboru“

EXTRAKCE SEKVENCI Z FASTA SOUBORU

ZAKLADNI

seqs = read_fasta(fasta)

S POMOCI GTF/GFF3 SOUBORU

seqs = extract_sequences(fasta, gff)

ZISKANI LOKACI OPERONU

operon_locs = extract_operons(gff)

ZISKANI LOKACI KODUJICICH OBLASTI

ZAKLADNI
cds_locs = extract_cds(gff)

S ROZSIRENIM
cds_locs = extract_cds(gff, 15, 18)

ZISKANI INFORMACI O STRAND ORIENTACI

strand = parse_for_strand(gff)

ZISKANI LOKACI RRNA OBLASTI

rrna_locs = extract_rrna(gff)
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VYPOCET PROCENTUALNIHO ZASTOUPENI RRNA

rRNA_percentage = calculate_rrna_percentage(fasta, gff, read_fasta)

print(f"rRNA Percentage: {rRNA_percentage:.2f}%")

SIMULACE

ZAKLADNI

reads = simulate reads(seqs, 75, 100)

S VYUZITIM DALSICH ROZSIREN{

Zaddni poZadovaného GC obsahu, simulace z kédujicich oblasti s kontaminaci rRNA a zohlednénim
operonovych oblasti, strand specifita pro doprednd vidkna.

reads = simulate_reads(seqs, 75, 100, gc_content=0.35, cds_locations=cds_locs,
operon_locations=operon_locs, rrna_locations=rrna_locs, rrna_percentage=30,
strand_ori="+", strand_info=strand)

VYTVORENI VYSTUPNIHO SOUBORU

FASTA FORMAT

write_output(reads, output_format='fasta', output_file='output.fasta’,
max_quality=None, min_quality=None)

FASTQ FORMAT

write_output(reads, output_format='fastq', output_file='output.fastq’,
max_quality=32, min_quality=28)



KOMPLETNI VOLANT

fasta = "cesta_k_vasemu_fasta_souboru‘
gff = "cesta_k_vasemu_gff_souboru“
seqs = extract_sequences(fasta, gff)
operon_locs = extract_operons(gff)
cds_locs = extract_cds(gff, 15)

strand = parse_for_strand(gff)

rrna_locs = extract_rrna(gff)
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reads = simulate_reads(seqs, 75, 100, gc_content=0.35, cds_locations=cds_locs,
operon_locations=operon_locs, rrna_locations=rrna_locs, rrna_percentage=30,

strand_ori="+", strand_info=strand)

write_output(reads, output_format='fastq', output_file='output.fastq’,

max_quality=None, min_quality=None)



