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Mapa genetyczna i fizyczna

» Mapa genetyczna - mapa
lokalizacji genéw lub markeréw
na chromosomie powstata
poprzez badanie osobnikéw w
krzyzéwce testowej. Jednostka —
centymorgany (cM).

» Mapa fizyczna - mapa powstata
poprzez odczyt sekwencji.
Jednostka - nt (nukleotydy) lub
bp (pary zasad).

nia w jednym pokoleniu podczas re-
kombinacji (cross-over) wynosi 1%

cM - prawdopodobienstwo rozdziele—J
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Tworzenie mapy genetycznej

zlicza sie cechy u osobnikéw potomnych:
» markery s3 potozone blisko na chromosomie — s3
dziedziczone wspdlnie (mate prawd. ich rozdzielenia)
» markery s oddalone — s3 dziedziczone niezaleznie (duze
prawdopodobienstwo ich rozdzielenia)

Przyktad, krzyzowanie AB/ab i ab/ab?

“krzyzéwka z podwdjng homozygota recesywna upraszcza obliczenia

» jezeli markery sa odlegte (niesprzezone), to
P(AB/ab) = P(Ab/ab) = P(aB/ab) = P(ab/ab) = 0.25
» markery sprzezone zupetnie (w 100%)
P(AB/ab) = P(ab/ab) = 0.5, P(aB/ab) = P(Ab/ab) = 0.0

» inne czestosci oznaczaja sprzezenie czesSciowe
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Reprezentacja cyfrowa

Vs

100111000 11001101 01110110 ZNAM TYLKO
CYFRY BINARNE!

Komputer moze przetwarzac jedynie informacje dostepna w for-
mie cyfrowej J
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DNA, RNA, biatko - reprezentacja cyfrowa

Opis biopolimerow:
» struktura pierwszorzedowa - sekwencja symboli

» struktura drugorzedowa - uwzglednienie oddziatywania
nukleotydéw (DNA, RNA) lub aminokwaséw (biatka)

» struktura trzeciorzedowa - pofozenie atoméw w 3D

> - alfabet, ZDNA = {A, C, G, T}
s - sekwencja nukleotydéw s = s;s,...s,, gdzie
n - dtugos$¢ sekwencji s, oznaczana |s|,
s; - symbol (o indeksie i) sekwencji s, s; € ¥

G A A T T C
5,00...03,

Konwencja: ciagi piszemy od konca 5.
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Sekwencjonowanie

Sekwencjonowanie DNA - proces ustalania kolejnosci nukleoty-
déw tworzacych czasteczke DNA. J

G A A T T
L

5,0 o—eo e,

Proces sktada sie z:

1. odczyt sekwencji fragmentéw
2. sktadanie (asemblacja)
3. wykanczanie
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Poznawanie sekwencji genomow - historia

fag ®174 5400 bp 1977

wirus 170 kbp 1984

bakteria 1.8 Mbp 1995

drozdze 12 Mbp 1996

cztowiek 3.3 Gbp 2004
obecnie(2024) 410850 genomdw: archea(4066),
bakterie(353956), eukariotyczne(35158), wirusy(17670)

Genom referencyjny cztowieka:
» GRCh38 - major release (2013)
» GRCh38 v.14 - biezaca wersja (Luty 2022), 434 gaps

» udato sie uzyskaé petny genom cztowieka (31.03.2022),
doi:10.1126/science.abj6987
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doi:10.1126/science.abj6987

Warianty genetyczne

gg: tgggasaaatigggcect
gecccttgaatcifegcagtcgtaacgta
-gtgagetcagett agtcggt:
agatigtcgtettatc 2EC e
tege: gt get gacagattet tggaac
taac gt gggaaaaatizge tigcas
ttgecagtcgtaac

atctgacttgea ffiftageccettgaat citgecagtcgtaacgtacgtaceg.

tgec 2e
aga tig
ettt
gt
agett £ige tg2E
ttecaaattcagtceet tiep: ttggragtcgta
gett ttccaggctacac
acacactgh P L
gattac T
age aggcacacaca
recttpastctige: et tecaggaaaateect gge
agt eigtt e

rgac
atte

Sekwencja jest polimor-
ficzna, zawiera warianty,
ktére moga:

» determinowac cechy
fenotypowe: np.
kolor oczu, kolor
wtosow

» miec znaczenie
medyczne: np.
grupa krwi,
metabolizm lekéw
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warianty genetyczne dla cztowieka - statystyki

Znane modyfikacje (http://www.hapmap.org)

» zmiana jednego symbolu (SNP) : 11 x 10°

» indel (do 10000nt) : 3 * 10°

» re-aranzacje: 3 x 10* (zajmuja ok. 10% genomu)
$rednio dla zdrowego cztowieka
(http://www.1000genomes.org/)

» SNP (wszystkich 3 * 10°), w sekwencjach kodujacych:

» wstawienie kodonu stop (nonsense) : 1057
» utrata kodonu stop : 77

> zmiana kodonu (missense) : 68 * 103

> bez zmiany kodonu (silent) : 60 * 103

» small indel (do 10000nt): 362 * 103
» usuniecia: 16 * 103

» insercje: 4775

» duplikacje: 407
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji

Sekwenatory nowej generacji

Sekwencjonowanie metoda
Sangera
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Metoda Sangera (1) - metoda terminacji fafcucha

Jednoniciowe, zdenaturowane DNA

: _ lI"...-. :
Znacznik izotopowy 3 a\g\“\g\ \ N a s a unaan )
M atryca D N A jeSt 5 Oligonukleotyd + polimeraza DNA , dATP, dGTP, dCTP i dTTP

denaturowana i do- l

dawany jest zna-

kowany izotopem

starter, pol imeraza Podzial prébki na 4 czesci, do kazdej dodawany jest dideoksyrybonukleotyd

DNA i nukleotydy +ddATP /+ddGTP/ +§1dCTP \+ddTTP
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Metoda Sangera (2)

» w trakcie syntezy DNA
przez polimeraze
dd-nukleotydy sg wtaczane
do nowej nici tak jak
d-nukleotydy

» brak grupy 3'OH
uniemozliwia dalsze
wydtuzanie DNA

: » kazda prébka z ddT
e A produkuje serie réznej
5""[‘3[’1“[’]5 yewHEnEne | dtugosci fragmentéw
'M( — zakoriczonych T, co

odpowiada A na nici
matrycowe;j
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Metoda Sangera (3)

Sekwencja

_mweone B do rozdziatu fragmentéw
A5 uzywana jest elektroforeza

Analiza fragmentdw w zelu

- 1 N w zelu poliakrylamidowym
- — 1 ! » dtugosd¢ fragmentu
- . - c odpowiada specyficznym
—_ 1. " dd-nukleotydom
N — : » sekwencja od 5" do 3’
— — 1 ! syntezowanej nici jest

czytana od dotu zelu
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Automatyczne sekwencjonowanie metoda Sangera

» dd-nukleotydy ze znacznikiem fluorescencyjnym
» pojedyncza reakcja i ta sama linia zelu (kapilara)
» sygnat rejestrowany jako chromatogram fluorescencji

3'--GACTTAGATC.....-5'
5'--CTGAA —
polymerase
dNTP —
labeled ddNTP

5'--CCGAAT-O
5'--CCGAATC-O

5'--CCGAATCT-O NYYN

5'--CCGAATCTA-@
5'--CCGAATCTAGQ TCTAG
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Automatyczna metoda Sangera (2)

¥ anr tara¥rrcrrcare®acaccrcache "ésxr,]':'xs“é':x ccracfere 1cr¥eartce ;:a‘s’::::: rc¥rize :s:"sy:'s'rs Mear
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Automatyczna metoda Sangera - sekwencjonowanie
pierwszej generacji

» pozwala odczytaé sekwencje 2000 bp na reakcje

» doktadnos¢ 99.999%

» zdominowata sekwencjonowanie na 20 lat

» uzyta do wygenerowania sekwencji genomu ludzkiego
» niska przepustowos¢ i wysokie koszty

Human Genome Project, 2001, 2.7 MId$
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji

Odczyt sekwencji metoda shotgun (WGS)

» podziat tancucha DNA na losowe fragmenty

» odczytywanie sekwencji fragmentéw

» odtwarzanie sekwencji tancucha na podstawie
naktadajacych sie sekwencji fragmentéw

Cost per Raw Megabase of DNA Sequence

20012002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Odczyt sekwencji metoda shotgun (WGS)

DNA
L il
fragments
— I:—|:| — — —
e = |__:'__l_‘|'—| = = ]
——
—
sequences =
.
4
m contig contig contig
E L Y 1 [ 1
n [ p—
0 PET
< = ! PET
[ —
scaffold
I —— — ]
gap gap
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

WGS, nieciagtos¢ wyniku — niepetne pokrycie

G dtugos¢ genomu, L dtugos¢ fragmentu, N liczba fragmentéw
T liczba nukleotydéw wymagana do wykrycia pokrywania

g = Ne~ L(’;VI 0)

gdzie g - liczba przerw

> )= %
> c= % nadmiarowosé
sekwencjonowania
cztowiek 3Gbp, fragmenty
100bp, ¢ = 30x, P(g) =~

10~*, N ~ 10°, plik 360GB
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji

Sekwenatory nowej generacji

Sekwencjonowanie drugiej
generacji
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Klonalna amplifikacja fragmentéw, emulsyjny PCR

» reaktory: krople w
YSRN oleju
meerl)- s L. 0 i _
T aif ‘1/ /“\% ,,»if—[/) » kropla zawiera:
kulke, startery,
\ dNTP, matryce,
polimeraza

N

LN/
Vel o G
T

» jedna czasteczka
DNA na kulke
» produkty PCR zwigzane do kulek sg wttaczane
do studzienek reakcyjnych

_ S

» stosowana w urzadzeniach: Roche 454, SOLID,
lon Torrent
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Piro-sekwencjonowanie, platforma 454

> prZeprowadzana jest 5 DNA i lucyferyna  oksolucyferyna
T T
polimeryzacja z AL LTTTTTiE y
o polimeraza
dATP, pézniej " Tm
dCTP, dGTP, dTTP o S F’Pu P boiced
> sulfurylaza L aps (@Rlluriea
wychwytuje bg
. N <L
pirofosforany (PPi) i P
generuje ATP
» lucyferaza generuje o o e
sygnat Swietlny
» sita sygnatu zalezna h h
od ilosci zuzytego
ATP G C T A G C il

dodawane nukleotydy
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Platforma Roche 454

pierwszy sekwenator drugiej generacji
poczatek sprzedazy w 2005 r, koniec produkcji w 2016 r
sekwencjonowanie &~ 10x tansze niz metoda Sangera

vVvyyvyy

~ 300x bardziej wydajne
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji

Sekwenatory nowej generacji

Klonalna amplifikacja fragmentéw, mostowy PCR, lllumina

Adaptery Ll
\\ﬂ DNA (5 ug) = |
7
Matryca, <

dNTP,
polimeraza

L Apiifikacia
klastrow

’

amplifikacja mostowa

» biblioteka losowych fragmentéw z adapterami wigzana
dwoma koncami do powierzchni ptytki

» kazdy klaster powiela jeden fragment
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Sekwencjonowanie metoda Illumina

P h > Kamera CCD zbiera obraz i
\/ \/ archiwizuje w postaci pliku TIFF
i ! . o -

Too
of i o}

plukanie 3 k. d *

Sveranie  © 1 4° Oy D

Gorazs

Oprogramowanie "ttumaczy"

\/ \/ obraz na sekwencjg nukleotydowg
' '

cO A0 sekwencja goma: CATCGT
odiaczenie

barwnika,

plukanie

10 G sekwencja dolna: CCCCCC
\/ pontorzenio

i
o

» do syntezy uzywane usuwalne ddNTP wyznakowane
fluorescencyjnie

» iteracyjnie skanuje sie a nastepnie usuwa ddNTP
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Amplifikacja metoda BGI

» do powielania wykorzystuje koliste DNA zawierajace
interesujacy sekwencje

» synteza tworzy dtuga ni¢, ktéra nastepnie jest
wykorzystywana podczas odczytu sekwencji

/N

/\Unknown Sequence
Newly Synthesized Adapter 1
Strand Adapter2
Adapter 3
Adapterd

CircularssDNA
Template
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

[llumina

» sekwencjonowanie == 100x tansze niz Roche 454
» = 10x bardziej wydajne
» obecnie (2024) dominuje na rynku

Przyktad: Illumine HiSeq
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji

Sekwenatory nowej generacji

Sekwencjonowanie trzeciej
generacji
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Pomiar pola elektrycznego w nanoporach

ni¢ DNA > uijany
Oxford
. Il | Nanopore
nanopor ;equence > d’fugle
sequence Odczyty

membrana

> 15% bredéw

CGGCTTAACC
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Basecalling - poprawa jakosci wynikow

P wejscie - szereg czasowy, prébki pradu
» metoda - analiza prébek dla kilku
sasiednich symboli

» ukryte modele markowa
» sztuczne sieci neuronowe

> osiagniecia - btad zredukowany do 3%
(Guppy)
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Synteza pojedynczych molekut w czasie rzeczywistym

> reakcja w
nano-
komorach

» wyznakowane
dNTP gdy sa
przytaczane,
emituja
Swiatto

» uzywany
PacBio

|
- Emission

Illumination
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Sekwenatory PacBio i Oxford Nanopore
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej gen
Sekwenatory nowej general

Podsumowanie

Inzyni genetyczna (INGE) 34/



Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Sekwencjonowanie DNA - urzadzenia

nazwa | dtugo$¢ odczytu | koszt Mbp | doktadnosé
pierwszej generacji

Sanger \ 2000bp | 2400% | 99.999%
drugiej generacji

Roche 454 500bp 10% 99.9%

llumina HiSeq 200bp 0.07% 98%

BGISEQ-500 200bp 0.05% 98%

drugiej generacji miniaturowe

llumina, MiSeq | 150bp | 7% | 98%
trzeciej generacji

PacBio RS 10kbp 10% 85%

Nanopore 20kbp 2% 80%

wzrost 21% rocznie, 4.5 mid. § (2013), 6.6 mid. $ (2016) |
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Sekwenatory nowej generacji

Machine output (Mb)

10,000,000
lllumina
lllumina HiSeq X Ten
lllumina HiSeq 2500
1,000,000 Hi-Seq 2000
Complete @ ABI SOLID
Genomics 5500xI W |ljumina
ABI soLip_Intelligent 75 HiSeq 3000
Bio-Systems
llumina 5500xI
100,000 30 x ludzki genom ; éA:lx @ X MAX.Seq
lumina 75 -
GAl * NexiSeq 500
ABI SOLID 3
10,000 Helicos
. Heliscope
Polonator
100 x ludzki eksom  ABISOLID G007 lonToment !lumina  lon Torrent
lonPGM  MiSed  lon Proton
Roche/454 an
1,000 GS FLX+ i
Solexallllumina Pacific Bioscience
sequence analyzer RSl
Oxford Nanopore
MinlON
100 Roche/454
454 GS-20 GS Junior
pyrosequencer
10
> P o S N Qv l > \a)
& & & N N N XN N K
® o Y ® ® 0 I i ®

@ Roche 454

@ !lumina . Life Technologies/Thermo

Inzyn
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Koszty sekwencjonowania

Price Per Base of DNA Sequencing and Synthesis
Rob Carlson, March 2016, www.synthesis.cc

1.0E+02
1.0E+00
1.0E-02
s
3 10E-04
a
@
£
1.0E-06
1.0E-08
=8 Price: DNA Sequencing
—+— Price: Short Oligo
Price: Gene Synthesis
1.0E-10
1988 1993 1998 2003 2008 2013 2018

Year

» obecnie (2024) koszt odczytu to 600$ (BGI)

> ~ 2% 10° do 2025 (25% populacji), w tym duze projekty
np. 1+ Million Genomes in EU,

» jeden genom to 360GB odczytéw (FASTQ)

» jeden genom to plik 156GB
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Sekwenatory

Opis sekwencji DNA i RNA

Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

International Union of Pure and Applied Chemistry (IUPAC)

A | adenine || R | G A (purine)
C | cytosine | Y | T C (pyrimidine)
G | guanine | K | G T (keto)
T | thymine || M | A C (amino)
U | uracil S|GC
WIAT
BIGTC N AGCT (any)
DIGAT
HIACT
V|GCA
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Format danych FASTA, FASTQ

FASTA: nagtéwek (1 linia), sekwencja (po 70 znakéw)

>AB000263 |acc=AB000263|descr=Homo sapiens mRNA for ...|1len=368
ACAAGATGCCATTGTCCCCCGGCCTCCTGCTGCTGCTGCTCTCCGGGGCCACGGCCACCGCTGCCCTGCC
CCTGGAGGGTGGCCCCACCGGCCGAGACAGCGAGCATATGCAGGAAGCGGCAGGAATAAGGAAAAGCAGC
CTCCTGACTTTCCTCGCTTGGTGGTTTGAGTGGACCTCCCAGGCCAGTGCCGGGCCCCTCATAGGAGAGG
AAGCTCGGGAGGTGGCCAGGCGGCAGGAAGGCGCACCCCCCCAGCAATCCGCGCGCCGGGACAGAATGCC
CTGCAGGAACTTCTTCTGGAAGACCTTCTCCTCCTGCAAATAAAACCTCACCCATGAATGCTCACGCAAG
TTTAATTACAGACCTGAA

FASTQ: nagtéwek (1 linia), sekwencja (po 70 znakdéw), jakos$é
kazdego symbolu

O@SEQID description

GGGTGATGGCCGCTGCCGATGGCGTCAAATCCCACC

+SEQID description

TITITITIITITITIIIIIITIIIIIIIIIOIGIIC
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Sekwenatory Sekwenatory pierwszej generacji
Sekwenatory nowej generacji

Format FASTQ, jakos¢

Jako$¢ (Phred quality score) obliczana na podstawie
prawdopodobienstwa, ze symbol jest btedny (e):

Q = —10log;p e
zapisywana jako znak ASCII o kodzie X = Q + 64, kod 64 to @

Q e doktadno$é znak ASCII
10 0.1 90% J

20 0.01 99% T

30 0.001 99.9% "

50 0.00001  99.999%

40 0.0001  99.99% h
r
I

60 0.000001 99.9999%
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Asemblery DNA

Asemblery DNA
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Asemblery DNA

Algorytmy do skfadania sekwencji (asemblacja)

Algorytmy (grafowe) przeksztatcajace cigg pod-sekwencji (o lo-
sowych przesunieciach) nazywanych ,odczytami” na zbidr se-
kwencji (nazywanych kontigami lub kontigami sekwencyjnymi)
i zbior przerw.

Typowe algorytmy:
» graf pokrycia (overlap-layout-consensus, OLC)
» tzw. graf de Bruijn-a (De Bruijn graph, DBG)

Wyjéciem nie jest to jedna sekwencja (jeden kontig), poniewaz
wystepuja:
» sekwencje powtarzajace sie dtuzsze niz odczyt (OLC) lub
rzad grafu (DBG)
» btedy odczytu, btedy sekwencjonowania

Dostepnych jest ok. 50 asembleréw. :



Asemblery DNA

Asembler, algorytm OLC

» obliczanie podobienstwa (analiza wszystkich par
odczytéw)
» konstrukcja grafu

» znajdowanie $ciezki Hamiltona w grafie (problem
NP-zupetny), wiec heurystyki

Sciezka Hamiltona- przechodzi przez kazdy wierzchotek grafu
dokfadnie raz

Ztozonos¢: O(| V%), gdzie k - maksymalna iloé¢ krawedzi zwia-
zanych z grafem

aplikacje!: Celera, Arachne, CAP, PCAP, Newbler, CABOG,
Edena, Shorty

!J.Miller and oth, Assembly algorithms for next-generation sequencing data
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Asemblery DNA

Algorytm OLC - przyktad

4 odczyty, kazdy | = 5, brak btedéw odczytu, brane
podobienstwo z oceng > 2,

-lal/b|c|d
a) AAABA a|- 324
b) ABAAB b|-[-14]3
c) BAABA cl-|-1|-1]4
d) AABAB d|[-[-]-]-
A B A - - - -
- B A A B - -
- - - B A A B A -
- - - - A A B A

wynik: AAABAABAB
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Asemblery DNA

Asembler, algorytm DBG

Aplikacje wykorzystuja podgraf grafu de Bruijna:
» nie wymagajg oceny wszystkich par odczytéw,
> wymagaja wyznaczenia Sciezki Eulera (problem
rozwigzywany wielomianowo).

Sciezka Eulera- przechodzi przez kazda krawedz grafu doktad-
nie raz

Ztozonos¢: algorytm Fleury’ego, O(|E|?), algorytm Hierholzer'a
O(|E[)

aplikacje?: Euler, Velvet, ABySS, AllPaths, SOAPdenovo

2 Miller and oth, Assembly algorithms for next-generation sequencing data
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Asemblery DNA

Algorytm DBG - przyktad

4 odczyty, kazdy | = 5, graf de Bruijna rzedu 4,

a) AAABA: AAAB, AABA
b) ABAAB: ABAA, BAAB
c) BAABA: BAAB, AABA
d) AABAB: AABA, ABAB

wynik: AAABAABAB
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Asemblery DNA

Kontigi sekwencyjne i kontigi fizyczne (ang. scaffold)

Kontig, kontig sekwencyjny - ciggta sekwencja uzyskana ze zto-
zenia nachodzacych na siebie fragmentéw J

Powody uzyskiwania dziur:
» sekwencje powtarzajace sie dtuzsze niz odczyty

» niepetne pokrycie badanej czasteczki losowymi
fragmentami

Dodatkowa informacja pozwala ustali¢ orientacje kontigdw i je
uszeregowac, uzyskujemy kontig fizyczny

PET

sequencing — T |
seql seq2
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Asemblery DNA

PET (paired-end tag) - sekwencje sparowanych koncéw

» znana dtugos$¢ (np. 3000 nt)
» znane sekwencje na obu koncach

contig contig contig

[ ] PET [ ] [

[ 1
PET

— : PET

| — 1
scaffold
[ ] e
gap gap

kontig fizyczny (ang. scaffold) - sekwencja (niekoniecznie cia-
gta) uzyskana za pomoca sekwencji sparowanych koncéw J

Wykorzystywane algorytmy przeszukiwania przestrzeni z
ograniczeniami (CSP — Constraint satisfaction problems)
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Asemblery DNA

Mapowanie optyczne (optical mapping)

Izolacja DNA z prébki Potraktowanie genomu Wielokrotne skanowanie prébki

enzymem reztrykcyjnym w urzadzeniu mapowania
optycznego
(o ‘:
F ‘ TN
’(/r
Konwersja obrazéw na ie de novo map
rmapy genomu ze zbioru rmap

FasEs

(ISR 0 A

» potozenie markeréw (sekwencji rozpoznawanych przez
enzymy restrykcyjne)
» jeden odczyt (rmapa), fragment 150 kbp — 2 Mbp
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Asemblery DNA

Sktadanie sekwencji - podsumowanie

» uwzglednienie btednych sekwencji zwieksza ztozonos$¢
problemu

» stosuje sie dodatkowe odczyty (inny rodzaj dodwiadczenia,
sparowane konce) do taczenia kontigéw

» problemem s3 dtugie sekwencje powtarzajace sie (dtuzsze
niz odczyt)

» techniki sekwencjonowania 2 generacji dostarczajg duzej
ilosci odczytu

» istniejace algorytmy wymagaja duzej ilosci pamiegci
(64GB) i maja wiele parametréw
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Asemblery DNA

Dziekuje
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