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Dzisiejszy materiat bedzie jest krotki, ale tez niezmiernie wazny: poréwnywanie dwdéch DNA oraz co to
wiasciwie jest DNA (takie prawdziwe, a nie wersja, ktérg sobie generujemy w programach).

POROWNYWANIE tANCUCHOW ZNAKOW

Dos¢ popularnym podejscie jest uzycie miary odlegtosci Levenshteina, ktdra podaje nam, ile operacji trzeba
wykonaé, aby zmieni¢ jeden taiicuch znakéw w drugi — czyli im mniej tym lepiej.

Oczywiscie nie trzeba wywazac otwartych drzwi i sili¢ sie na samodzielng implementacje (cho¢ mozna). Na
przykfad na pytanie o algorytm w C#, znajdziemy pod linkiem

https://stackoverflow.com/questions/6944056/c-sharp-compare-string-similarity

Znajdziemy kod z algorytmem. Oczywiscie od razu z komentarzem, ze da sie lepiej, a to , lepiej” tez jest pod
linkiem dostepne (przynajmniej w CH#-owej wersji. Poniewaz jednak algorytm w zasadzie jedyne obliczenia
przeprowadza na tablicach dwuwymiarowych, konwersja kodu do kazdego innego jezyka programowania nie
powinna nikomu sprawi¢ problemu.

Miar takich jest oczywiscie wiecej, zainteresowanych odsytam tutaj:

https://itnext.io/string-similarity-the-basic-know-your-algorithms-guide-3de3d7346227

Istotne w tym momencie stajg sie jednak dwie sprawy. Po pierwsze, dysponujgc algorytmem miary
podobieristwa, mozna w ramach testéw sensownie oceniac jakos$¢ otrzymanych rekonstrukcji DNA. Druga
sprawa jest taka, ze miary sg rézne oraz majg rozne punktacje. Nalezy wiec zdecydowac sie na jedng konkretng
miare, umiesci¢ informacje o niej w sprawozdaniu i doktadnie wyjasni¢ co oznaczajg wartosci z tej miary w
kontekscie: podobne/niepodobne.

DNA

Podejrzewam, ze na ten moment Panistwa algorytmy generowania DNA sprowadzajg sie do losowego
wybierania jednej z czterech literek. Ok, tak tez mozna, i testy wykonywane na tego typu ,,sekwencjach” moga
stanowic gtéwna baze testéw w sprawozdaniu. Nalezy sobie jednak zada¢ pytanie, czy podobne wyniki jak na
tego typu , konstrukcie” osigga sie na prawdziwych sekwencjach? Skoro zadaje tutaj to pytanie, to pewnie nie,
jak sie mozna domyslic.

Warto bytoby wiec rozwazyé pewne testy na sekwencjach mniej sztucznych. Zrédet jest bez liku. Na przyktad na
politechnicznym bioserwerze pod adresem

http://bio.cs.put.poznan.pl/research fields/5193ee2f9dfb89b38b000001

Znajduja sie archiwa sekwencji oraz spektr. Spod tego linku oczywiscie nalezy zignorowac spektra izotermiczne,
one sg do innego algorytmu i metodologii SBH. W tabelce 1 znajdujg sie tam spektra z btedami, warto
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sprawdzi¢, jak algorytmy ktére skonstruujecie radza sobie z takim materiatem (chodzi o spektra, cho¢ same
sekwencje do $ciggniecia tez sg interesujace).

Innym bardzo ciekawym materiatem jest najpopularniejsza ostatnio zaraza, czyli nasz ulubiony koronawirus,
ktory niedawno obchodzit roczek w Polsce. Na rozluznienie rysunek okolicznosciowy dla naszego ukochanego
solenizanta, i niech lepiej nikt nie osmieli sie $piewac ,Sto lat”:
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Kod genetyczny SARC-CoV-2 dostepny tutaj:

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC 045512

oraz w wersji FASTA (sam kod bez podziatéw na spacje i inne):

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC 045512.2?report=fasta

Woystarczy $ciggngc te 30 tysiecy szczescia ukryte w czterech nukleotydach, losowo poszatkowac na mniejsze
fragmenty i potestowac algorytmy. Czemu ma to znaczenie, tj. testy prawdziwego wirusowego DNA?, czy w
ogdle normalnych sekwencji. Na przyktad tutaj:

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/guide/human/

mamy nasz kod genetyczny — wszystkie chromosomy, sekwencje DNA mozna sobie $ciggnac (tylko bedzie
liczona w gigabajtach, bo my jako ludzie DNA od dtugosci troche ponad 3 miliardow nukleotydéw. W kazdym
razie, znowu sptycajac temat: w DNA mamy geny, ktére tworzg biatka. To pewnie wiekszo$¢ wie / styszata /
pamieta. Ale to, ze geny stanowig marny, jednocyfrowy procent DNA juz pewnie wie mniej oséb. O ile tak

! Koronawirus jest RNA-wirusem, ale réznica na nasze potrzeby sprowadzaé sie moze tylko do tego, ze RNA ma
uracyl (U) zamiast tyniny (T) w DNA. Oczywiscie DNA i RNA to zupetnie osobne wszechswiaty, ale na potrzeby
tego przedmiotu i testow nie musimy w to wnikac.
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zwane CDS — sekwencje kodujace ktdre koduja biatka (kazde 3 nukleotydy to jaki$ aminokwas), i tam rozktad
literek jest bardziej rownomierny (zazwyczaj), to wiekszo$¢ kodu genetycznego juz taka fajna nie jest. Sg tam
liczne powtarzajace sie mate i duze fragmenty i cala masa innych nie-statystycznych utrudnien dla idei
sekwencjonowania. Dlatego nie nalezy sie dziwi¢, ze prawdziwe DNA plus jeszcze btedy w spektrum powodujg,
ze algorytmy rekonstrukcji majg naprawde ciezki orzech do zgryzienia.

Dlatego tez polecam sprawdzenie dziatania Parfistwa algorytmow takze na prawdziwych sekwencjach.
Oczywiscie nie nalezy ich miesza¢, wiasnie dlatego, ze o ile sztuczne DNA z réwnym rozktadem nukleotydéw
mozna traktowac jako easy-mode, to w prawdziwym DNA mozna trafi¢ na fragmenty, gdzie np. liczba btedéw
wynikajgcych z powtdrzern moze momentami is¢ tak ostro w gore, ze przystowiowo wybija w swojej wielkosci
dziury w suficie i sprawia, ze algorytm sekwencjonowania, jaki by nie byt, naprawde bedzie sie meczyc. Ai
wyniki bedg odpowiednio ,interesujgce”.



