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Abstract: Numerical representations of DNA sequence underwent a significant development dur-
ing last few years. Nevertheless, there are several techniques producing signals with various fea-
tures. In this work, we present dendrogram construction for three different signal representations
and its comparison with standard method based on multiple alignment of character sequences. Sig-
nal classification is performed as a cluster analysis using Euclidian metrics measuring pairwise dis-
tance between all pairs of signals aligned using dynamic time warping.
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. UVOD

Od roku 2001, kdy byl dokoncen projekt sekvenace lidského genomu se bioinformatika dostala do
popiedi védeckého zajmu. Standardnim nosi¢em genetického kodu je znakova sekvence DNA, po-
Citaové zpracovani je vSak vypocetné naro¢né. Zde prichazi ke slovu numericka sekvence DNA.
Ta zachovava vétSinu informaci nesenou bazemi a soucasné pfinas§i mnoho vyhod od rychlejsiho
zpracovani po moznosti vyuziti Cislicového zpracovani signald. Podobné jako znakové sekvence
mohou byt i DNA signaly zarovnany a pomoci shlukové analyzy klasifikovany. Pravé toto je téma-
tem ¢lanku — porovnat nékolik numerickych reprezentaci z hlediska klasifikace organismd.

. PREVOD NA DNA SIGNAL

DNA signal je ¢iselna sekvence ziskana ze znakové sekvence DNA dle metody numerické repre-
zentace, jichz je aktualné Siroky vybér. Pro potieby klasifikace gent jsem zvolil reprezentace ku-
mulovanou a rozbalenou fazi [1] a reprezentaci DNA walk [2], z duvodu jejich jednorozmérnosti,
ktera se s vyhodou uplatni pii procesu zarovnani metodou DTW a vypoctu vzdalenosti.

2.1. SIGNALOVE REPREZENTACE

Vychozi pro obé fazové reprezentace je komplexni reprezentace [1]. Nukleotidovym bazim (A, C,
G, T) v sekvenci jsou pfifazeny komplexni ¢isla dle vztahu (1):

A=-1+iC=-1—-iG=1+i T=1-1i 1)

Kumulovana faze je kumulativnim souctem vSech fazi komplexnich ¢isel od pocatku sekvence az
po aktualni pozici. Rozbalend faze je korigovanou fézi elementti v sekvenci. Absolutni hodnota
rozdilu fazi dvou po sobé jdoucich je udrZzovana na hodnoté mensi nez x.

DNA walk je reprezentace pro zobrazeni DNA sekvence a pozorovani korelaci v Sirokém rozsahu
[2]. V zavislosti na typu baze v sekvenci S definujme pfifazeni (2) na dané pozici k:



S[k] € (C,G) - x[k] = +1 @)
S[k] € (A, T = x[k] = —1

2.2. MATERIAL PRO ANALYZU

Mitochondrie je bunécénd organela, ktera obsahuje svoji vlastni specifickou sekvenci DNA, kterd je
pro sviij evolu¢ni vyznam ¢astym zdrojem zkoumani. Pro analyzu jsem z mitochondrialnich gent
zvolil gen coxl, ptitomny napti¢ bakterialnimi a eukaryotickymi druhy, a provedl analyzu pro Sest
nahodné vybranych rostlinnych sekvenci ziskanych z databaze NCBI.
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Obrazek 1: Ukazky reprezentaci a) kumulovana faze b) rozbalena faze ¢) DNAwalk

3. KLASIFIKACE ORGANISMU S VYUZITIM NUMERICKYCH REPREZENTACI

Ziskané numerické sekvence byly zarovnany metodou dynamického borceni casové osy (DTW).
Cilem této metody je vzajemna synchronizace sekvenci. Délka obou signall je algoritmem piizpt-
sobitelna a signaly mohou byt i zkraceny. Z divodu zachovani podminky omezeni sklonu kiivky u
metody DTW [3], byly signaly vSech reprezentaci nejdiive zbaveny linearniho trendu.

Mezi dvojicemi takto zarovnanych Ciselnych sekvenci byla vypocitana Euklidova vzdalenost a me-
todou UPGMA sestrojen dendrogram kazdé reprezentace. Pro srovnani byl sestrojen opét dendro-
gram metodou UPGMA z ptivodnich vicenasobné zarovnanych znakovych sekvenci na zakladé je-
jich proporcionalnich vzdalenosti. Vysledkem jsou tii fylogenetické stromy z numerickych signala
a jeden znakovy, ktery povazujeme za referencni.

Pro srovnani fylogenetickych stromt z jednotlivych reprezentaci s vychozim znakovym stromem
byly vypocitany korelacni koeficienty mezi dvojicemi stromil na zakladé srovnani matic vzdalenos-
ti ziskanych z téchto stromd.

Kumulovani faze | Rozbalena faze | DNA walk

0,9913 0,5800 0,9631

Tabulka 1: Korela¢ni koeficienty znakového stromu a stromu z reprezentace

Nejveétsi miru korelace z Tabulka 1 ukazuje fylogeneticky strom z reprezentace kumulované faze,
ale vysledek z reprezentace DNA walk je téz velmi pfesny. VSeobecné hodnoty nad 0.8 jsou pova-
zovany za prijatelné. To nespliiuje strom z reprezentace rozbalenou fazi.

Z ptehledu vyslednych dendrogramti na Obrazek 2 jsou zjisténé korelace viditelné. Stromy kumu-
lované faze i DNA walk jsou oba spravné taxonomicky rozttidény.
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Obrazek 2: a) Znakové sekvence b) Kumulované faze c¢) Rozbalené faze d) DNA walk

4. ZAVER

V ¢lanku je prezentovano srovnani numerickych reprezentaci z hlediska klasifikace organismd.
Klasifikace pomoci numerickych reprezentaci pti zarovnadni metodou DTW podéva stejné kvalitni
vysledky jako pfi pouziti konvenénich znakovych sekvenci DNA, je v§ak méné Casové naro¢na a
dovoluje aplikaci dalSich metod signalového zpracovani. Zalezi v§ak na vhodné volbé numerické
reprezentace, nékteré neposkytuji pro klasifikaci dostatecné kvalitni vysledky.
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