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Abstrakt

Tato praca sa zaoberd rekonstrukciou transpozonov na zaklade vystupu programu Repe-
atExplorer. V prvej casti praca predstavuje zdklady molekularnej biolégie so zameranim
na transpozény a ich struktiru. Dalej popisuje navrh a implementéaciu aplikicie, ktora re-
konstruuje transpozény na zédklade vystupov RepeatExploreru. K prezentécii dosiahnutych
vysledkov bolo vytvorené interaktivne grafické uzivatelské rozhranie. Aplikdcia bola na-
sledne testovand v realnom prostredi. Praca tiez prinasa prehlad o existujtcich néstrojoch
pre identifikdciu transpozonov.

Abstract

This thesis deals with the reconstruction of transposable elements based on an output of
RepeaterExplorer. In the first section, this thesis introduces basics of molecular biology with
focus on transposons and their structure. Then it describes design and implementation of
application which reconstructs transposons based on an output of RepeatExplorer. Achie-
ved results are presented by created interactive user interface. The application was then
tesed in real enviroment. This thesis also delivers overview of existing tools for transposons
identification.
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Kapitola 1

Uvod

Informacné technoldgie v dnesnej dobe zasahuji do vSetkych vedeckych oborov. Vynimkou
nie je ani bioinformatika, ktora sa okrem iného zaoberd porozumeniu fungovania mobil-
nych DNA elementov - transpozoénov. V sicasnosti je vyuzivané Siroké spektrum nastrojov
na analyzu DNA sekvencii ktoré vyuzivaju rozne metédy. Medzi takéto metédy patri na-
priklad porovnavanie s referen¢nou databazou, zhlukovanie na zaklade podobnosti alebo
zarovnavanie sekvencii. Tato prica je zamerand na Sirsie priblizenie metédy zhlukovania.

Metodu zhlukovania implementuje program RepeatExplorer. V siicasnej dobe existuje
malo nastrojov, ktoré by vedeli spracovat zhluky vyprodukované tymto programom a v
prijatelnej forme ich prezentovat uzivatelovi. Cielom préace je vytvorenie aplikacie, ktora
spracuje tento vystup a vytvori zhluky vyssej irovne. Nasledne overi ich vnatorntu struktiru
a prezentuje dosiahnuté vysledky grafickou formou.

Pre priblizenie problematiky, sa v iivodnej kapitole 2 ¢itatel zoznami so zakladmi mole-
kularnej biologie a problematikou transpozénov. Na tieto zdklady potom navézuje kapitola
3, ktora sa zaoberd predstavenim nastrojov LTR Finder, Tedna, RepeatMasker na identifi-
kaciu transpozénov. Blizsie je rozobrany program RepeatExplorer a jeho fungovanie.

Nasledujice kapitoly 4 a 5 sa venuju priblizeniu poziadavkov na vysledniu aplikaciu a
detaily jej implementacie. V tejto casti st popisané pouzité kniznice, postupy a rozobrata
koncepcia aplikacie.

Kapitola 6 obsahuje vysledky testovania funkénej aplikdcie a zhina ziskané poznatky.
Ich mozné vyuzitie v praxi a moznosti rozsirenia st uvedené v zavere prace 7.



Kapitola 2

Zaklady Molekularnej Biologie

Gény su zakladné jednotky potrebné k uchovaniu vlastnosti ako jedinca tak aj celého druhu.
Geneticka informécia je prendsana z materskych buniek do dcérskych, ako aj z generécie
na genericiu pohlavnymi bunkami. Vdaka experimentu Averyho-MacLeoda-McCartyho v
roku 1944 sa podarilo zistit, ze nosicom genetickej informécie je pravdepodobne deoxyri-
bonukleové kyselina, taktiez oznacovand ako DNA. O objavenie struktiry DNA sa v roku
1653 postarali vedci James Watson a Francis Crick. Navrhli, Ze je to dvojzavitnicova spiréla,
ktorej vldkna maji navzajom opacnu orientdciu. Na to aby mohla DNA plnit svoju funkciu
musi byt schopnd zdvojenia sa, ¢o sa uskutocnuje replikaciu - kopirovanim. Spravnost repli-
kécie zaistuji rozne mechanizmy, niekedy vSak dochadza k poskodeniu a trvalej zmene DNA
tzv. mutidciam. Tie mo6zu dany organizmus v ramci evolicie zvyhodnit, alebo im uskodit.
Jednym z mutac¢nych cinitelov mézu byt napriklad transpozoény, ktoré po presune na nové
miesto ovplyviiuju genetickt informaciu. Zmeny v DNA z generacie na generaciu pocas
miliénov rokov viedla nielen k vzniku novym druhom, ale aj k odliSnostiam v ramci toho
istého druhu.

2.1 Struktara a funkcia DNA

Gény sa nachadzaju na chromozdémoch v jadre bunky, tieto chromozémy si zlozené z DNA
a proteinov. Molekula DNA sa skladé z dvoch dlhych polynukleotidovych vldkien zloZenych
Styrmi typmi nukleotidovych podjednotiek. Obe tieto vlakna, taktiez nazyvané retazce DNA
s vzajomne prepojené vodikovymi mostikmi naprie¢ neukleovymi bazami.

Nukleotidy st tvorené patuholnikovym sacharidom, na ktory je naviazana dusikata baza
a jedna alebo viacej fosfatovych skupin. Baza méze byt adenin (A), cytosin (C), guanin (G),
thymin (T). Primarnu struktiru DNA tvori retazec nukleotidov prepojeny kovelntnymi
vizbami.

Retazec DNA moze konéit bud -OH skupinou sacharidu tzv. 3’ koniec, alebo fosfatovou
skupinou tzv. 5’ koniec. Pri parovani bazach sa vzdy viaze bicyklcika baza s monocyklic-
kou. Vznikaju tak vézby medzi adeninom a thyminom (A-T), alebo guaninom a cytosinom
(G-C). Toto komplementarne pérovanie baz umoznuje zaujat energeticky najvyhodnejsiu
konforméciu vramci dvojzavitnice.

Geneticka informécia je zakédovana v DNA ako poradie jednotlivych nukleotidov. Kazdé
baza A,C,G a T sa mo6ze povazovat za jedno pismeno v abecede o velkosti Styri. Gén je
teda kratky usek (sekvencia) DNA, ktord kéduje informaciu pre tvorbu nejakého produktu,
napriklad proteinu. Kompletna geneticka informécia organizmu sa nazyva geném [5].
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Obrazek 2.1: DNA a jej stavebné podjednotky

2.2 Replikacia DNA

Pretoze oba retazce obsahuju sekvenciu nukleotidov, ktoré si navzajom presne komplemen-
tarne, mozu obe vldkna poslizit ako templat - predloha pre syntézu nového vldkna. Toto



dovoluje bunke replikovat svoje gény na dve dcérske bunky, ktoré sa jej verné képie. Be-
hom 6smych hodin dokéze zZivo¢isna bunka skopirovat cely svoj gendém s priemerne jednou
¢i dvomi chybami. Tato pracu vykonava stbor proteinov, ktory dohromady vytvara repli-
kacny aparat. Replikacia DNA dédva vznik dvom novym dvojzavitniciam, ktoré pochadzaju
z materského hélixu.

K oddeleniu vlakien dochadza az pri teplote okolo stop stupnov Celzia, inak je dvojzavit-
nica velmi stabilné. Vysoka teplota doda dostatocni tepelnii energiu potrebni na prerusenie
vodikovych mostikov medzi bazami. Cely proces replikacie zacinaju inicia¢né proteiny, ktoré
sa viazu na DNA a rozvijaju jej struktiaru prerusovanim vodikovych mostikov. Energia jed-
ného vodikového mostiku je mald, oddelenie kratkeho iseku DNA nevyZaduje vela energie
a moze prebiehat pri normalnej teplote. Vznikaju tak replikacné pociatky, tie vacésinou
obsahuju viac A-T sekvencii, pretoze adenin a thymin je viazany iba dvoma vodikovymi
mostikmi. Hned ako sa otvori dvojzavitnica tak sa na replika¢né pociatky viazu proteiny
spolupracujice na syntéze novej DNA.

V zaciatkoch replikdcie mézme pozorovat typické utvary v tvare Y, nazyvajic sa repli-
kacné vidlicky. Na kazdom replikacnom pociatku sa tvoria I vidlicky, ktoré sa pohybuju
smerom od seba a pomocou proteinu rozdeluju dvojzavitnicu DNA a stucasne syntetizuju
novy retazec. Replikdcia prebieha obomi smermi a preto je rychla.

DNA polymeréza je jedna z najdolezitejsich enzymov pri polymerizacii a slazi k syntéze
nového vlakna DNA. Nukleotidy dodéavaju polymeriza¢nej reakcii energiu uvolnent pri hyd-
rolyze. Aj ked je DNA polymeraza velmi presnym enzym, stdva sa, ze pri syntéze sa objavi
chyba. Syntetizovat sa mozu ako A-T a G-C, tak aj menej stabilné G-T a A-C. Pokial by sa
nespravne replikovany tsek neopravil, bude dochadzat k mutaciam, ktoré by mohli spésobit
zénik organizmu. DNA polymerizacia mé aj funkciu opravy. Ak je pripojeny zly nukleotid,
DNA polymerizacia ho odstiepia naviaze novy. Pokial je vSetko v poriadku pokracuje sa
dalej v syntéze.

DNA polymerizacia vsak nedokéze syntetizovat tiplne nové vldkno, iba pripojuje dal-
Sie nukleotidy k uz sparovanym bézam. Uplne nové vldkno dokéze syntetizovat viak iny
enzym - primdza. Nevytvara DNA, ale RNA (ribonukleovii kyselinu), té je dlhd priblizne
10 nukleotidov. Tento RNA tsek sa sparuje s templatovym retazcom a poskytuje svoj 3’
koniec, ktory nejde dalej nastavovat. Retazec RNA je chemicky dost podobny jednovldk-
novej DNA, avSak je tvoreny ribonukleotidmi namiesto deoxyribonukleotidmi, v ktorych je
sacharid deoxyribézia nahradeny ribézou. Dalsf rozdiel je pouzitie uracilu namiesto tyminu.

Pri syntéze je retazec rozdeleny na mnoho tsekov (Ozakiho fragmenty), ktoré je nutné
spojit dokopy. Ako prvé st nueklazou odstranené RNA priméry, potom st nahradené oprav-
nou DNA polymerédzou, a v koneCnej faze s spojené vsetky tseky spolu DNA ligdzou.

Jednou zo zakladnych zloziek replikacného aparatu je helikiza, enzym ktory vyuziva
energiu z hydrolyzy ATP k pohybu pozdlz DNA a stcasne rozvija dvojzavitnicov strukt-
uru. Cely replikaény aparat je tvoreny niekolkymi enzgymami (DNA polymerazou, primazou,
helikédzou). Taktiez obsahuje SSB-proteiny (z anglického single-strand binding proteins),
ktoré ochranuji jednovlaknovi DNA uvolnent helikdzou pred znovu spojenim. Cely repli-
kaény aparét je velmi komplexny systém pohybujtci sa ako celok pozdlz DNA. Jeho detailng
struktura stéle nieje uplne zndma [5].

2.3 Prepis DNA na RNA

Transkripcia (prepis) a translacia (preklad) si procesy, ktorymi bunka realizuje svoje ge-
netické instrukcie - svoje gény. Na zdklade jedného génu mdzu vzniknit viacero képii RNA



a jedna RNA modze daf vznik niekolkym identickym molekuldm proteinu. Tento obecny
mechanizmus sa nazyva ustrednd dogma molekuldrnej biolégie [5].

2.3.1 Transkripcia

Pri prepise DNA na RNA inak transkripcii sa tvori retazec RNA komplementarny k danému
useku DNA. Transkripcia za¢ina rozvinutim kratkeho tiseku dvojzavitnice DNA, jeden z re-
tazcov sa potom stane templatom pre syntézu RNA. O rozvinutie sa starda RNA-polymeraza
pohybujica sa po DNA v smere 3’->5’, t4 vSsak neméa oproti DNA-polymeraze korektar-
sku schopnost a preto obsahuje viac chyb. Energia na pohyb sa ziskava z hydrolyzy. RNA
nezostava spojend s templatovou DNA, namiesto toho dochddza hned za miestom kde bol
pridany ribonukleotid k obnoveniu dvojzavitnicovej struktire DNA a vytesneniu vldkna
RNA. Preto st molekuly RNA jednovldknové [5].
V bunke vznika niekolko typov RNA, a kazd4d ma svoju ulohu.

mRNA - mediatorovda RNA, ktorej zasadna funkcia odovzdat genetickd informéciu

tRINA - transferovd RNA prenésa jednotlivé aminokyseliny na miesto tvorby protei-
nov v ribozémoch

rRNA - ribozomélna RNA vytvara spolu s dalsimi proteinmi ribozémy

2.3.2 Translacia

Translacia je preklad genetickej informécie z poradia nukleotidov v mRNA do poradia
aminokyselin v polypeptidovom retazci prostrednictvom genetického kédu. Aminokyseliny
alebo aminokarboxylové kyseliny st organické zliceniny obsahujice v molekule aminosku-
pinu a karboxylovi skupinu. Na skladanie proteinov sa pouziva 21 zakladnych aminokyselin.
Rastliny dokazu syntetizovat vsetky aminokyseliny z anorganickych latok. Naproti tomu zi-
vocichy si dokazu tvorit len niektoré aminokyseliny, a iné musia dostavat hotové z potravy.

7 transkripcie sa dostava mRNA, ktord sa napdja na mald podjednotku ribozému.
Sekvencia RNA je postupne ¢itand, nie ako jednotlivé bazy, ale ako ich trojice. Kazda
skupina troch nukleotidov sa nazyva kodén a urcuje jednu aminokyselinu. Translacia mRNA
k proteinu zavisi na adaptorovych molekuldch, ktoré st schopné jednou c¢astou molekuly
rozpoznat a sparovat sa s kodénom v mRNA a inou ¢astou naviazat aminokyselinu. Spolo¢ne
sa nazgvaji tRNA, majt dizku okolo 80 nukleotidov.

Ribozdém je zlozeny z dvoch podjednotiek a zachytava komplementarne molekuly tRNA
a zapojuje aminokyseliny z tRNA na rastici proteinovy retazec. Mald jednotka sa stara
o spojenie tRNA a mRNA, velkd jednotka katalyzuje spojenie aminokyseliny s retazcom
proteinu. Ribozém obsahuje 4 vizbové miesta, jedno pre mRNA a ostatné pre tRNA.

Translécia za¢ina na inicializacnom (AUG) kodéne a konéi stop-kodénom (UAA, UAG
alebo UGA), ku ktorym nie je priradend ziadna aminokyselina a na stop-kodén sa namiesto
tRNA viazu proteiny tzv. terminacéné faktory, ktoré naviazu vody na uvolnenie hotového
retazca [5].

2.4 Transpozoéony

Transpozény alebo transponovatelné elementy st iseky DNA, ktoré sa mézu transpoziciou
premiestnovat v ramci genému z jedného miesta na druhé, a st tak zdrojom genetickej



rozmanitosti. Ich velkost sa pohybuje od niekolko stoviek az po desiatky tisic parov baz [7].
V Tudskom genéme tvoria okolo 50% a v pripade kukurice je to az 90% [10].

Vieme, ze existuju rozne typy transpozénov, ako aj viac moznosti ako ich kategorizovat.
Jedno zo zakladnych rozdeleni je podla toho ¢i vyzaduja reverznt transkriptazu k tomu aby
schopné transponovaniu alebo nie. Tie ¢o 4no st zndme ako retrotranspozény alebo trieda
1 TEs, kde tie druhé st DNA transpozény alebo trieda 2 TEs [7].

Kazda skupina transpozoénov obsahuje autonémne a neautonémne prvky. Autonémne
elementy maji ORF (z angl. Open Reading Frame), ktory kéduje produkty potrebné k
transpozicii. Na druhej strane, neautonémne elementy nekéduji transpozi¢né proteiny, ale
su schopné transpozicie pretoze si ponechavaju cis sekvencie potrebnej k transpozicii[11].

2.4.1 Retrotranspozony

Su najzlozitejSie nevirové retroelementy dostatocne sa vyskytujic u vsetkych skupin eu-
karyotickych buniek. DIlhé st niekolko kilobaz a obsahuji dlhé koncové repeticie a gény
gag a pol. Pri retropozicii sa RNA pouziva ako intermediat RNA[1]. Najskor sa vytvori
RNA transkripciou DNA, a potom pri reverznej transkripcii dochadza k prepisu genetickej
informécii do DNA. Tento mechanizmus sa tiez oznacuje ako "copy and paste", pretoze pri
kazdom cykle replikacie sa vytvara jedna nova kopia.

Retrotranspozény sa delia dalej podla toho ¢i obsahuju dlhé ukoncovacie repeticie - LTR
(z angl. Long Terminal Repeats), ktoré obklopuju telo retroelementu na LTR retrotrans-
pozény a Non-LTR retrotranspozény|7].

LTR retrotranspozény

St charakteristické tym, zZe pri premiestneni zanechaji na mieste svoju poévodnu képiu.
Dochadza teda k ich replikacii a vdaka tomu mozu geném zahltit velkym poctom svojich
kopii [6].

ﬂ, IN RT RH
fe oo NN §fc oo
PES FPT
57LTR pol 37LIR

Obrézek 2.2: Strukttra LTR retrotranspozénu

Struktira plnej dizky LTR retrotranspozénu typicky méze obsahovat tieto Casti:

LTR regién : 5’LTR a 3’'LTR su dva podobné regiény. St totozne v dobe vlozenia trans-
pozoénu do hostovatelského génomu, ale potom sa vyvijaji nezavisle. Mutacie sa vy-
skytuja casto.

TSR region (z angl. target site repeat) je 4-6bp kratky opakujici uisek lemujici konce
elementu. Je to priznak vlozZenia transpozoénu.



PBS : Blizko 3’ konca je 18bp dlha sekvencia komplementdrna k tRNA koncu. Je velmi
podstatna pretoze vytvorenie vizby k tRNA je prvy krok inicializacii reverznej tran-
skripcie.

PPT : Polypurinovy trakt je kratky tsek okolo 11-15bp bohaty na purin. Tento regién je
dolezity pre reverzni transkripciu.

Proteinové domény : V typickom virusovom genéme sa nachadzaju tri polygény: gag, pol
a env. Medzi nimi, pol je najviac udrzovany. Vramci pol st tri podstatné proteinové
domény: IN(integraza), RT (reverzna transkripcia) a RH, ¢o st enzymy pre reverzni
transkripciu a inzerciu. RT a IN st povazované ako nevyhnutné pre fungovanie LTR
elementu [2].

Nachddzame ich hlavne v rastlindch. Medzi ne patria rodiny Gypsy a Copia (tiez ozna-
cované ako Tyl a Ty3). Najviac sa vyskytuji v obilnindch. LTR TE st dost podobné
retrovirusom, avsak stym rozdielom, ze im chyba gen env (z angl. envelope, obalka), ktory
kéduje jedno zo zloziek virovej kapsule umoznujtc retrovirusom opustit bunku. Z tohto do-
vodu je pravdepodobné, zZe sa LTR retrotranspozény vyvinuli z endogénnych retrovirusov
alebo sa naopak endogénne retrovirusy vyvinuli z transpozénov [5].

Non-LTR retrotranspozény

Tieto transpozény typicky obsahuji jedno alebo dva ORF. Ich premiestiiovanie sa deje
pomocou mechanizmu TPRT (z angl. Target-Primed Reverse Transcription). Najskor je
transpozon prepisany polymerdazou II do mRNA, tak ako pri LTR transpozénoch. Potom
endonukledza vytvori na jednom refazci hostitelskej DNA zéarez uvolnujici 3’ koniec, ktory
sa da vyuzit ako pociatok pre reverzni transkripciu. Mnohé non-LTR transpozény st na 5’
konci poskodené z dovodu predcasného ukoncenia reverznej transkripcie, ktora nie je tak
efektivna ako transkripcia popredna.

2.4.2 DNA transpozoény

Pretoze sa DNA transpozény pohybuju tzv. "cut and paste” - vystrihni a vloz, pocet ich kopii
zostava v génome konstantny. Mnoho DNA transpozénov lemuje na oboch koncoch obratené
repeticie TIR (z angl. Terminal Inverted Repeat) o dizke 9 az 40 bp. DNA transpozény
kéduji enzym transopozazy, ktora rozoznava TIR repeticie na ktoré sa naviaze rozstiepent
hostitelski DNA a integruje transpozén na cielové miesto.



Kapitola 3

Nastroje na identifikaciu
transpozonov

Na identifikaciu transpozénov sa pouzivaju dva hlavné pristupy. De novo metéda vytvara
predikcie len na zdklade vypoctového modelu, bez pouzitia vonkajsich porovnavani s uz
vopred existujicimi datami.

3.1 LTR Finder

Je to efektivny program na hladanie plnej dizky LTR retrotranspozénov v genémovyjch
sekvencidch. LTR Finder ako prvé skonstruuje vsetky exaktné pary na zdklade pripajaj-
uceho algoritmu, ktory ich rozsiri na dlhsie vysoko podobné pary. Potom je pouzity Smith-
Watermanov algoritmus k prispésobeniu koncov LTR parovych kandidatov na ziskanie za-
rovnavacich hranic. Tieto hranice st este postivané na zaklade informéacie o 5’-TG..CA-3’ a
TSR, ktoré LTR retrotranspozény obsahujt. Dalej sa snazi LTR Finder identifikovat PBS,
PPT a RT vramci vopred vyznacenymi hranicami. Identifikdcia reverznej transkripcie zahr-
nuje dynamicky proces zohladniujtci rdmovy posun. Pre ostatné proteinové domény vyuziva
ps_scan (od PROSTITE3]), aby lokalizoval jadré podstatnych enzymov.

Nakoniec LTR Finder reportuje a najdenych vysledkoch kde rézne retrotranspozoéony st
zoradené podla presnosti zdsahu jednotlivych domén[2].

3.2 Tedna

Tedna (z angl. a transposable element de novo assembler) sa snazi poskladat vysledny
model transpozonu z jeho viacero képii, ktoré sa menili casom. Kazdé kdpia naznacuje ako
by mal vysledny transpozén vyzerat, ale iba v porovnani s ostatnymi képiami. Tenda je
prvy nastroj ktory vyuziva de Brujiho Grafy k skladaniu transpozénov. Graf sklada na
zéklade K-merov, ¢o st podretazce o dizke k [8].

3.3 RepeatMasker

Program, ktory prehladava DNA retazce a hlada prekladané repeticie. Porovnava ich s vy-
branymi databazami pomocou niektorych rozsirenych vyhladavac¢ov: nhmmer, cross_ match,
ABBlast/WUBIlast, RMBlast a Decypher. Taktiez vyuziva udrziavané kniznice repeticii,
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aktualne podporuje RepBase a Dfam. Este predtym, nez RepeatMasker za¢ne porovna-
vat sekvencie s databazami, umozni uzivatelovi maskovat urcité regiony. Nizko komplexné
DNA, tandemové repeticie, polypurin a regiény bohaté na AT pripadne CG mo6zu vyvolat
falos$nt zhodu. Predvolené st maskované spolu s prekladanymi repeticiami [4].

3.4 RepeatExplorer

RepeatExplorer je kolekcia softvérovych nastrojov na charakterizaciu opakujicich sa ele-
mentov. Klacova sucast serveru je vypoctova riura (z angl. pipeline), ktord zamestnéva
grafovo zalozeny algoritmus zhlukovania ulahcujic de novo identifikaciu repetic, bez pouzi-
tia referencnych databédz uz zndmych elementov. Kedze algoritmus pouziva kratke sekvencie
nédhodne navzorkované z vlozeného génomu, je idedlny na analyzu novej genericie sekvenc-
nych readov.

Dalsie nastroje st poskytnuté na pomoc klasifikicie identifikovanych ¢asti, investigaciu
fylogenetickych vztahov retroelementov a vykonavaji komparativnu analyzu nad zlozeni-
ami repeticii viacerych druhov. Server dovoluje analyzovat niekolko miliénov sekvencénych
readov, ¢o typicky znamend identifikdciu vacsiny vysoko a stredne opakujuicich sekvencidch
u vyssich rastlin.

RepeatExplrer je implementovany v ramci prostredia Galaxy a poskytuje webové pro-
stredie na jeho obsluhu.

3.4.1 Zhlukovanie

Analyza je vykonand na vSetkych vstupnych readoch, ktoré reprezentuju kratke nukle-
otidové sekvencie nadhodne vzorkované z analyzovaného génomu. Zacina s identifikaciou
podobnosti medzi vstupnymi sekvenciami a to tak, ze sa porovnava kazda s kazdou, a za-
znaci sa ak sa prekryvaju nad ur¢itd zadant troven. Tato informécia je potom pouzita ku
konstrukcii grafu kde uzly koreSponduju s jednotlivymi sekvenénymi readmi. Prekryvajice
ready su prepojené hranami a ich skére podobnosti je vyjadrené vahou hrany.

V pripade nizko-hibkového sekvencovania poskytujiceho menej ako polovicu pokrytia
gendému, unikatne sekvencie st riedko pokryté z ¢oho vyplyvaju izolované uzly grafu, ktoré
nemaju ziadne prepojenia s inymi castami. Na druht stranu, opakujice sa repetice kon-
struuju skupiny vzajomne prepojenych uzlov, kvoli ¢astému prekryvaniu readov.

Izolovand skupina uzlov grafu, v ktorej akékolvek dva vrcholy si prepojené a nie je
mozne pridat dalSie uzly alebo hrany sa oznacuje terminom prepojeny komponent [9]. O
identifikaciu prepojeného komponentu sa stard program tclust, ktory bol predtym zamest-
nany analyzou zhlukov.

Idealne by takéto zhlukovanie malo byt dostato¢né k oddeleniu réznych rodin opakuj-
ucich sa elementov, avsak stava sa, ze zhluky st rozdelené pripade obsahuju viacero prvkov.
Aby sa predislo tomuto problému je vykonand dalSia analyza grafovej struktiry za pouzitia
hierarchického aglomerac¢ného algoritmu, ktory detekuje skupiny uzlov v grafe, ktoré su
medzi sebou prepojené hustejsie ako so zvyskom uzlov. Nazyvame ich komunity [9].

K néjdeniu optimalneho rozdelenia grafu do komunit je pouzity greedy algoritmus, aby
nasiel maximalnu modularitu, ¢o je naznak kvality pre grafovy zhluk. Urcuje frekvenciu
prepojeni uzlov vramci jednej komunity, ale hladi aj na ndhodne prepojenia a zahina ich v
uvahu. Modularita o hodnote nula naznacuje, ze prepojenia v komunite nie si1 o0 moc lepsie
ako nadhodné, kde hodnota jedna indikuje silné vazby.
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Obrazek 3.1: Hierarchicka organizéacia sekvencii P.sativum. Kazda vetva stromu reprezen-
tuje jednu sekvenciu. Tento strom koresponduje najvicsej prepojenej komunite. Cervend
vertikala ukazuje najlepsie miesto na rozdelenie, k zaisteniu najvyssej modularity.

Nakoniec este pospaja jednotlivé zhluky to tzv. super zhlukov, kde je znazornend hi-
erarchickd organizacia. Prepojenie medzi dvoma zhlukmi musi splnat minimalnu droven
nazyvanu ako cutoff kde sila prepojenia k dvoch zhlukov x a y je definovana ako

kyy=2%W/(ng + ny)

pricom W je pocet zdielanych readov medzi zhlukmi x a y, a n, je pocet readov v zhluku
x s chybajicimi readmi vramci toho istého zhluku. Tato medza sa oznacuje ako cutoff a
RepeatExporer ju pontka v troch hodnotach: 0.05, 0.1 a 0.2.

3.4.2 Vystupné data

Vystupom RepeatExploreru sa zhluky ktoré reprezentuji rézne rodiny repetitivnych ele-
mentov. Zaznamenané su bud ako HTML stranky alebo komprimovany archiv, ktory obsa-
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huje nasledovné priecinky a stubory:

e Adresar, ktorého obsah je pouzity k prezenticii vysledkov pomocou HTML stranky.
Obsahuje podadresare pre kazdy zhluk, v ktorom st dodato¢né informaécie.

e Adresar vstupnych sekvencii, ktoré boli pouzité k analyze.

e Subory obsahujice tabulky vyhladdvania podobnosti, alebo anoticie proteinovych
domén transpozonov. Napriklad blastx, blastn alebo RepeatMasker.

e Adreséar obsahujuci sibory zo zostavovania readov do contigov [9].

= Ty1-RH
= Ty1-RT

Obréazek 3.2: Zhluk koédujici ¢ast transpozénu z rodiny Copia - reverzni transkriptdzu
(Ty1l-RT) a ribonukledazu H (Tyl-RH)
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Kapitola 4

Specifikicia a analyza poziadavkov

Jeden z najlepsich programov na identifikaciu repetitivnych transpozénov je RepeatExplo-
rer, avSsak jeho vystupné sibory obsahuji velké mnozstvo déat, ktoré potom treba prehla-
d4vat k najdeniu spravneho vysledku. Nésledna validdcia tychto vysledkov je zdihavé. Bolo
teda za potrebné vymysliet sposob ako ulahcif a zautomatizovat tento krok. Problém bol
identifikovany na tri casti:

e vytvorif graf zhlukov na zaklade podobnosti
e overit vnitornd struktiru podla navrhnutych modelov

e prezentacia vysledkov

4.1 Vytvorenie super zhlukov

RepeatExplorer poskytuje moznost vytvarania zhluku zhlukov (dalej uz len ako super
zhluky z angl. super cluster), ale iba na zaklade fixnych hodnot. Stava sa teda, ze zhluky
obsahuju aj casti ktoré by tam byf nemali. Preto bolo potrebné navrhnit metédu spajania
zhlukov v redlnom case, ktord by umoznovala experimentovanie s vysledkom.

4.1.1 Ziskanie dat o spojeni zhlukov

Na zdklade analyzy vstupnych dat bol vybrany stbor clusterConnections.txt. Obsa-
huje zdznam o prepojeni jednotlivych zhlukov. Kazdy riadok predstavuje mieru podobnosti
dvoch zhlukov a ¢islo na konci udédva jej velkost. Ak sa ndzvy zhlukov zhoduji, dané ¢islo
znamend velkost zhluku alebo aj maximalnu moznt podobnost.

4.1.2 Datova reprezentacia super zhlukov

Po ziskani dat bolo treba vymyslief sposob, akym budu ulozené super zhluky, aby bol
zaisteny:

e rychly pristup k jednotlivym zhlukom
e zachovana struktira super zhluku

Tieto poziadavky splnuje pole uzlov kde kazdy uzol méze obsahovat 0 az N prepojeni na
iny uzol, tvoria teda neorientovany graf. Pri prechddzani grafu si musi uzol poznacit ¢i uz
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Obréazek 4.1: Grafické zndzornenie navrhnutej datovej struktiry. Vidime dva mozné super
zhluky o velkosti 5 a 3. Krizky znazornuju zhluky, ¢ervené ¢iary prepojenia medzi zhlukmi
a modré ¢iary referenciu na pole zhlukov.

bol navstiveny, pretoze v grafe mozu vznikat slucky. Indikdcia navstevy vyznacuje zaciatok
a koniec grafu na poli uzlov.

4.1.3 Algoritmus vytvarania super zhlukov

Algoritmus sa skladd z dvoch faz: V prvej faze sa asynchrénne ¢ita siibor s podobnostami
zhlukov. Na zaciatku sa inicializuje pole uzlov P. Na kazdom riadku sa nachadza jeden
zdznam, ktorym sa rozumie trojica (z1, 22, x) pricom z1 a 22 su identifikatory zhlukov a z
je velkost podobnosti.

Pre kazdy zaznam nasledne vytvori dvojica uzlov. Nésledne sa prehlada pole vsetkych
uzlov. Ak sa v poli uzol z1 uz nachadza, tak sa uzol 22 naviaze na najdeny uzol. Ak sa v poli
nachadza 22, tak sa uzol z1 naviaze na najdeny uzol. Velkost vizby je urcena parametrom
x.

Prva faza kondi spracovanim posledného zaznamu. V poli P je zoznam vsetkych uzlov,
ktoré su vzdajomne previazané a tvoria grafy - super zhluky.

V druhej faze sa inicializuje prazdne pole super zhlukov S, ktoré bude naplnené polami
uzlov, ktoré vytvaraju super zhluk. Prechddza sa pole uzlov P.

Pre kazdy uzol u nachddzajici sa v poli P sa zistuje, ¢i nebol v druhej fize navstiveny.
Ak uzol dosial nebol navstiveny, vytvori sa pole X do ktorého sa vlozi tento uzol. Rekurzivne
je prechadzany graf vytvoreny fazou 1 zac¢inajic uzlom w. Pre kazdy uzol grafu je oznacené
navstivenie a je pridany do pola X. Pole X je potom pridané do pola super uzlov S.

Po skonceni faze 2 je pole S naplnené super zhlukmi.

4.2 Rekonstrukcia transpozoénov

Aby LTR transpozén spravne fungoval, musi kédovat urcité funkéné prvky - proteinové
domény.

Rekonstrukcia transpozénov prebieha na zédklade zndmosti ich vnttornej struktiry, kde
musi byt dodrzané spravne poradie. Toto poslizi ako model overenia spravnosti. Z analyzy
struktiry LTR transpozénov boli pouzite dva nasledovné modely, rozdelené podla rodiny.

Copia - GAG, PROT, INT, RT a RH
Gypsy - GAG, PROT, RT, TH a INT
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Model si mozno predstavit ako orientovany graf, kde jeden uzol ma maximalne jedno
prichadzajice a jedno odchadzajtice spojenie. Rekonstrukciou alebo validaciou sa potom ro-
zumie hladanie grafu modelu v grafe super zhluku, pricom dva uzly st zhodné ak proteinové
domény, ktoré oznacuju su zhodné.

Jeden zhluk moéze reprezentovat viacero proteinovych domén, preto by vyslednéd zhoda
uzlov, mala uvazovat aj nasledujicu doménu valida¢ného modelu.

Rekonstrukcia je tispesnd, ak sa ndjde graf modelu v grafe super zhluku.

Obrazek 4.2: Priklad mozného super zhluky, ktory by nevyhovel ziadnemu uvedenému mo-
delu, pretoze chyba priame prepojenie uzlov INT a RT,TH.

4.2.1 Mapovanie proteinovych domén

Na to aby rekonstrukcia vobec mohla zacat je potrebné ziskat informécie o doménach
jednotlivych zhlukov. Vystup RepeatExploreru poskytuje nasledovné

blastx

Tento adresar obsahuje vystup programu blastx rozdeleny na jednotlivé zhluky. V stibore
CL_ n_ blastx.csv pricom n oznacuje identifikator zhluku, je priamy vystup obmedzeny na
sekvencie konkrétneho zhluku. Subor CL_n_domains.csv zaznamenava tieto data ale uz
v filtrovanej forme. Obsahuje informécie o nazvu proteinovej domény, jej rodinu a pocet
zasahov v danom zhluku.

RM_ output__tablesummary.csv

Tabulka ktora obsahuje zaznam pre kazdy zhluk. Je poskladana z vystupu programu Re-
peatMasker (vid 3.3). Obsahuje informécie o type zhluku.

Po skombinovani informaécii z uvedenych stiborov je mozné s urcitou presnostou povazovat,
ze sekvencie zhluku kéduji vybrané domény.

4.3 Zobrazenie super zhlukov

Grafické rozhranie programu RepeatExplorer zobrazuje kazdy super zhluk na vlastnej ob-
razovke, ¢im znemoznuje rychle porovnavanie. Zobrazenie vsetkych super zhlukov na jednej
obrazovke by tento problém vyriesilo, avsak prilis velka hustota zobrazovanych informaécii
straca vypovedni hodnotu.
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Pouzitim interaktivnej zobrazovacej plochy s moznostou priblizovania umoznuje pouzi-
vatelovi sa zameraf na cast, ktort povazuje za podstatna.

Zaroven je dolezité aby mal program jednoduché a intuitivne grafické prostredie a co
najviac tak ulahcil pracu uzivatelovi.
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Kapitola 5

Navrh a implementacia

5.1 Pouzité technolégie

K implantacii bol pouzity slabo typovany programovaci jazyk JavaScript standardu EC-
MAScript 6', vdaka velkému mnoZstvu uz existujicich kniznic, ¢i uz pre pracu s ditami
alebo ich vizualizaciou.

Electron?

Architektira programu electron je implementovand vo forme modelu klient-server. Ako
server slizi Node.js, ktory pouziva na interpretdciu JavaScript k6du Chrome V8 engine®.
Tento server spolu s grafickym uzivatelskym prostredim, ktoré vykresluje Chromium? tvori
jadro aplikacie zaloZenej na technolégii Electron.

Electron aplikacia

Node.js server {—} GUI chromium

Obréazek 5.1: Model klient-server vrameci aplikicie Electron

KedZe kod pre klientsku Cast a kdd pre serverovi cast je napisany v tom istom jazyku
nieje potrebné zlozito riesit komunikaciu medzi tymito dvomi castami. Jednou z vyhod
pouzitia Electronu je, ze pobezi na roznych operacnych platforméach.

"http://java.ociveb. com/mark/STLIS/ES6. pdf
’http://electron.atom.io/
3https://nodejs.org/en/
‘https://www.chromium.org/Home
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HTML®

Jazyk HTML patri do rodiny znackovacich jazykov SGML (Standart Generalized Markup
Language). Skratka HTML pochadza z anglického HyperText Makup Language. Jazyk je
urc¢eny k vytvaraniu statickych dokumentov, ktoré obsahujia hypertextové odkazy a pokro-
¢ilé formatovanie.

CSs*
Kaskddové styly alebo CSS (skratka z angl. Cascading Style Sheets) je vSeobecné rozsi-

renie HTML, ktoré si za tlohu dava zmenu prezenticie dokumentu. Umoznuje oddelenie
formatovania od obsahu dokumentu.

5.1.1 Pouzité externé kniznice

Underscore.js’

Poskytuje celi sadu uzito¢nych pomocnych funkcii na pracu s datami. V aplikacii je tato
kniznica pouzitd pri spracovani a naslednom mapovani ¢i filtrovani vstupnych tabuliek.

NodeCSV?

Poskytuje generovanie, parsovanie, transforméciu a serilizaciu CSV suborov pre Node.js.
Vyuzita bola parsovacia cast, na ziskanie dat zo vstupnych siborov v serverovej casti apli-
kécie.

ShellJS?

ShellJS je prenosna (Windows/Linux/OS X) implementécia prikazov Unixového shellu po-
mocou Node.js API.

D3.js'0

Javascriptova kniznica D3.js ( D3 z anglického Data-Driven-Documents) sa pouziva na pro-
dukovanie dynamickych, interaktivnych datovych vizualizacii. K tomu vyuziva standardy
SVG, HTML a CSS. D3 poskytuje velku kontrolu nad findlnou vizualizciou.

Angular!!

Komplexny framework, na vytvaranie bohatého uzivatelského rozhrania alebo stranok. Po-
uziva navrhovy vzor MVC (Model View Controller), kde jednotlivé modely (Model) st
spracované data, zobrazovaciu vrstvu (View) tvoria chytré Sablény a v kontroléroch (z
angl. Controller) je ulozena logika aplikécie.

Shttps://github.com/shelljs/shelljs
Shttp://http://underscorejs.org/
"http://underscorejs.org/
Shttps://github.com/wdavidw/node-csv
‘https://github.com/shelljs/shelljs
Ohttps://d3js.org/
"http://http://underscorejs.org/
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Obrazek 5.2: Znazornenie architektiry Model View Controller

5.2 Implementacia

Zaklad aplikacie je postaveny pouzitim technoldgie Electron (vid 5.1). T4 po spusteni vy-
tvori instanciu Browser Window kde bezi grafické uzivatelské rozhranie.

5.2.1 Tvorba a validacia super zhlukov

Na ziskanie ciest k jednotlivym stiborom je pouzita kniznica ShellJS (vid 5.1.1). Stbory sa
vyhladavaju pomocou funkcie find a jej vystup je nasledne filtrovany aby odpovedal nazvu
danému siboru.

Tabulky vo forméte csv su ziskané s pouzitim kniznice NodeCSV (vid 5.1.1). Vystupom
funkcie parse je pole objektov, kde kazdy objekt predstavuje jeden riadok vstupnej tabulky.
Tieto objekty tvoria vstupné data algoritmu vytvarania super zhlukov popisany v 4.1.3.
Algoritmus je implementovany pouzitim jednoduchych javascriptovych objektov a poli.

Vsetky stbory sa ¢itaji asynchréonne a néasledne sa ¢akd na dokoncenie spracovania
vsetkych vstupov. Potom sa mapuju informécie o rodine a typu sekvencie zhluku na super
zhluky. LTR retrotranspozony rodin Gypsy a Copia st podrobené validdcii. Ako model na
overenie spravnosti je pouzity orientovany graf unikatny pre kazda rodinu, tvoreny nazvami
proteinovych domén. Algoritmus na zdklade daného modelu transpozénu prehladava graf
super zhluku a hlada v nom zhodu s grafom modelovym. Niektoré zhluky mo6zu obsahovat
viacero proteinovych domén, preto prehladdvanie grafu pocita aj s touto moznostou.

5.2.2 Vizualizacia

Jednotlivé grafy super zhlukov su vykreslené na spolo¢né SVG platno s pouzitim d3.js Force
Layout (vid 5.1.1). Velkost jednotlivych zhlukov je logaritmicky proporénd k maximalnej
velkosti prepojenia zhluku. Hrany grafu, ktoré reprezentuju velkost prepojenia st odliSené
farbou. Vizualizovany graf je interaktivny, mozno v miom priblizovat a jeho casti rdzne
posuvat a prekladat, struktara grafu vsak ostane zachovana.
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Subory na vstupe |

subory blastx Proteinove
domeény \
> Super zhluky b Zvalidované
/ s doménami super zhluky

ClusterConnections.txt Super Zhluky

RepeatMasker.csv Typ/Rodina

Obrazek 5.3: Tok dat pri spracovani vstupov

Ivana/Cryco
Ty1-RT

CL48 Ivana/Oryco
\ TYI-INT
a3

S
I
vana/Oryco a6

Ty1-RT, Ty1-RH

Ivana/Oryco
TY1-GAG, Ty1-PROT

Obrézek 5.4: Zobrazenie detailu super zhluku. Je mozné vidiet nazov zhluku, jeho zaradenie
do rodiny, proteinové domény a silu prepojenia.

5.2.3 Grafické rozhranie

Zvysok grafického rozhrania pomocou HTML, CSS a framewroku Angular2, kde jedna jeho
komponenta je graf. Uvodna trieda Indez definuje mozné obrazovky a to:

Intro - ivodna obrazovka, nastavena ako predvolena. Obsahuje tlac¢idlo na vyber cesty k
vystupnym stiborom RepeatExploreru. Po kazdom tspesnom nacitani si tito cestu
perzistentne ulozi a uzivatel si ju méze zvolit pri dalsom spusteni aplikdcie. Uchovava
sa poslednych 5. Po kliknuti na tlac¢idlo next, nasleduje prechod na druhti obrazovku.
Kedze spracovanie déat aplikdciou trva par sekind (3-20, zélezi na velkosti vstupnych
dat), uzivatel musi ¢akat. Tato obrazovka sa stamvi a d4 najavo pomocou textovej
hlasky, ze sa ¢aka na spracovanie vstupov.

Graph - Hlavnym komponentom tejto obrazovky je graf, dalej sa tu nachadzaju tabulky
vytvorené chytrymi sablénami pomocou AngularJS. Tabulka SuperClusters obsahuje
zoznam vytvorenych super zhlukov, ich velkost a klasifikidciu. V pripade LTR trans-
pozénu rodiny Copia a Gypsy je zobrazena informacia o validacia. Bud tu je valid,
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Obrazek 5.5: Zobrazenie vSetkych super zhlukov.

REPA

> Intro > Graph

Please select RepeaterExplorer output folder

2 Recent

li Select Output :l ]
— 0 CAUsers\Baklazan\Dropbox\BP_Surina\repeatexplorer_output

C:\Users\Baklazan\Dropbox\BP_Surina

Obrézek 5.6: Obsah 1ivodnej obrazovky

vtedy je validacia v poriadku, alebo je tu napisané preco sa nepodarila.
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SuperClusters

Size Classification

[

LTR/Copia valid

12 rDNA

Organelle/plastid

"
HI
KJE\JU

5 N/A

5 rDNA/5S
(Superﬂﬂerﬁ) 4 LTR/Copia valid

3 LTR/Copia valid

5 LTR/Gypsy valid
(5uper€h=l:erﬂ> 3 DNA/En-5pm

2 Satellite/TR11

2 Low_complexity

2 Low_complexity

Obréazek 5.7: Tabulka aktudlne vytvorenych super zhlukov. Kazda farba zodpoveda farbe
zobrazenej v grafe.

Summary of RepeatMasker hits

Class.Family hits hits[%]
LTR/Copia 354 40.925

Total number of similarity hits for each lineage

Lineage Domain Hits
Ivana/Oryco Ty1-RT 368
Alel/Retrofit Ty1-RT 23

Obrazek 5.8: Tabulka zobrazujica podrobnejsie informéacie o vybranom zhluku.
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Kapitola 6

Testovanie

Kedze aplikacia je urcena pre tzku skupinu pouzivatelov, testovanie funkénosti aplika-
cie prebiehalo predovietkym v spolupréci s Biofyzikalnym tstavom Akedemie véd Ceskej
Republiky. Uzivatelia, ktory testovali aplikdciu boli vyskumnici z oddelenia vyvojovej gene-
tiky rastlin. Testovanie sa uskutoc¢novalo na realnych datach, pricom boli overené jednotlivé
funkcie aplikacie.

Porovnéavali sme vystupy ktoré umoznuje RapidExplorer a vystupy mnou implemento-
vanej aplikidcie REPA. Dalej sme testovali vyuzitelnost novej funkcionality ako nastavovanie
spojeni, rozdelovanie do super zhlukov a ich validaciu.

V prvej faze testovania som prezentoval prototyp, ktory umoznoval vytvaranie super
zhlukov a ich prezentaciu . Toto testovanie ukézalo, ze algoritmus vytvarania super zhlukov
bol nedostatocény, pretoze spajal zhluky z réznych rodin. Uzivatelia povazovali vizualizaciu
za najvacsi prinos oproti nastrojom, ktoré dovtedy pouzivali. Dalej boli odhalené rozne
implementacné chyby. Taktiez boli vznesené nasledovné poziadavky na doplnenie aplikacie:

e moznost experimentovania s vytvaranim super zhlukov

e vizudlne rozlisenie réznych super zhlukov pridelenim odlisnych farieb

moznost priblizovania v grafe

grafické zndzornenie vyskytu proteinovych domén vramci zhlukov
e moznost ulozenia vytvoreného vystupu do siiboru

Vécsina tychto poziadaviek bola zahrnutd v implementacii vyslednej aplikacie. Zo spo-
menutych problémov som neimplementoval jedine moznost uloZenia do siboru a zahrnul ju
do moznych rozsireni v budtcich verziach.

Testovanie vyslednej aplikacie ukédzalo prinos v kvalite zobrazenia zhlukov a moznosti
nastavenia variabilného prahu algoritmu vytvarania super zhlukov. Na obrézkoch 6.1 a
6.2 je mozné vidiet rozdiel v prezentédcii transpozénu rodiny Copia. Pri aplikicii REPA
vidi uzivatel aj vntutorni struktiru a silu jednotlivych spojeni. Taktiez sa ukazuje rozdiel
algoritmov na vytvaranie super zhluku.
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Obrézek 6.1: Zobrazenie super zhluku programom RepeatExplorer, pri hodnote cutoff 0.5
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Obréazek 6.2: Zobrazenie super zhluku aplikdciou REPA pri nastavenom prahu spojeni 500
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Kapitola 7

Zaver

V tejto praci bol vytvoreny bioinformaticky néastroj, ktory overuje struktaru LTR transpo-
zOnov.

V priebehu vyvoja som si rozsiril znalosti z molekuldrnej biolégie, konkrétne v oblasti
genetiky so zameranim na transpozény. Dozvedel som sa ako vyuzivaju informacéné techno-
légie k porozumeniu biologickych dat. Vyskisal som si pracu s nastrojmi na ich detekciu a
identifikaciu. Tieto znalosti mi potom pomohli navrhniat vlastni aplikaciu.

Navrhol a implementoval som funkéni aplikciu s ndzvom REPA (RepeatExplorer Post
Analysis), ktort mozno povazovat za nadstavbu programu RepeatExplorer. Aplikdcia vy-
uziva vystupné data programu RepeatExplorer k vytvoreniu super zhlukov, z ktorych sa
identifikuju LTR transpozony. Nésledne aplikacia overuje Struktdru predtym identifikova-
nych transpozoénov podla modelov, ktoré boli vytvorené na zaklade znalosti ich strukttry.

Vysledné data sa prezentované v uzivatelsky privetivej forme, ktorej hlavnu cast tvori
interaktivna zobrazovacia plocha. V nej sa nachddzaji spominané super zhluky.

Testovanie ukazalo, ze tato aplikicia usetri ¢as pri rekonstrukcii LTR transpozoénov.
Ziadne iné prakticky vyuzitelné rozsirenie pre RepeatExplorer v sti¢asnej dobe nie je imple-
mentované, takze tato aplikacia ma dobry potencial na uplatnenie v praxi. Najblizsie bude
vyuzivana vyskumnikmi Biofyzikalneho tstavu Akademie véd Ceské republiky.

Testovanie ukéazalo niekolko rozsireni, ktoré by mohli maf prinos pre uzivatelov Napri-
klad algoritmus vytvarania super zhlukov by mohol brat na tvahu viac faktorov.
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Priloha A

Obsah CD

Prilozené cd obsahuje nasledovné adresare:
src zdrojové kody aplikacie
bin spustitelné subory aplikacie

tex podklady tejto prace vo formate INTEX
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Obrazek B.1: Zobrazenie vSetkych super zhlukov
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Obrazek B.2: Vyber jedného super zhluku
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Obrazek B.3
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Summary

Summary of RepeatMasker hits

Class.Family hits
LTR/Copia 354

Total number of similarity hits for each lineage

hits[%]
40925

Lineage Domain Hits
Ilvana/Oryco Ty1-RT 368
Alel/Retrofit Ty1-RT 23

Summary of TE domain hits from blastx

Domain ID Type

Ty1-RT Copia-11_SB-I Ty1/copia
Ty1-RT Copia-40_SB-I Ty1/copia
Ty1-RT SC-8.1 Ty1/copia
Ty1-RT Wicker_Kasia_102J11-1 Ty1/copia
Ty1-RT SHACOP8_|_MT Ty1/copia
Ty1-RT Llorens_Poco AC210386.1 Ty1/copia
Ty1-RT Copia30-PTR_I Ty1/copia
Ty1-RT Copia27-ZM_| Ty1/copia
Ty1-RT Wicker_HORPIA_AY661558-1 Ty1/copia
Ty1-RT Copia-51_SB-I Ty1/copia
Ty1-RT Llorens_Vitico1-1_AM465428.1 Ty1/copia
Ty1-RT Copia-46_SB-I Ty1/copia
Ty1-RT Copia-33_SB-I Ty1/copia
Ty1-RT Copia-8_SB-| Ty1/copia
Ty1-RT Copia41-PTR_I Ty1/copia
Ty1-RT Wicker_Beyla_A_Os_cons Ty1/copia
Ty1-RT ZMCOPIA2_| Ty1/copia
Ty1-RT Copiad-ZM_I Ty1/copia

Lineage
Ivana/Oryco
lvana/Oryco
Ivana/Oryco
Ivana/Oryco
Ivana/Oryco
Ivana/Oryco
Alel/Retrofit
Alel/Retrofit
lvana/Oryco
Ivana/Oryco
Ivana/Oryco
Ivana/Oryco
Ivana/Oryco
Alell
Ivana/Oryco
Bianca

TAR
Ivana/Oryco

Obrazek B.4: Detail zhluku
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