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Abstract: Genomic feature format (GFF) is nowadays a de-facto standard format for genome
description. Although there are several tools for GFF visualization, an open source application with
advanced visualization features is missing. This work presents a design of such a tool. The applica-
tion has a graphical user interface to simplify the user's work and combines the advantages of exis-
ting commercial products with free access. The application provides simple way to import user’s
biological data from a GFF file, creates hierarchical tree of individual elements including a detailed
internal structure visualization in a subwindow.
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. UVOD

Pomoci vizualizace genomickych ryst transpozoni mohou biologové snadno nahlizet do jejich
vnitini struktury a usnadnuje to tak praci pfi jejich vyzkumu. Pro tento cel jiz existuje nékolik né-
stroji, které vizualizaci umoziuji, ale bud’ nejsou pro uzivatele voln€ dostupné - napt. Geneious
(http://www.geneious.com/) nebo praci s nimi zna¢né ztéZuje nutnost pracovat pomoci piikazového
fadku a instalace dodate¢nych grafickych knihoven nutnych k béhu aplikace - napt. GenomeTools
(http://genometools.org/annotationsketch.html).

Za timto Gic¢elem je tvofena aplikace, ktera ma spojit vyhody komerénich produktt jako je naptiklad
intuitivni ovladani, grafické uzivatelské rozhrani nebo rizné moznosti vizualizace s volnou dostup-
nosti.

. MOLEKULARNI BIOLOGIE

K plnému pochopeni prace je tieba nejprve se kratce seznamit s problematikou molekularni biolo-
gie, transpozony a zpisobem ulozeni biologickych informaci.

Zakladem bunécné biologie je DNA, neboli deoxyribonukleova kyselina, slozena z n¢kolika bazi
(adenin, thimin, cytosin a guanin), sacharidd a fosfatt. Struktura DNA je stabilni a tvofi ji dvé spo-
jena vlakna sto¢ena do dvojSroubovice. DNA ftidi vznik proteind, uréuje aminokyselinové sekven-
ce.

Vétsina typa bunék predava genetickou informaci nejprve z DNA do RNA a poté z RNA do pro-
teinu. Tento obecny mechanismus je nazyvan ustfedni dogma molekularni biologie. RNA je ribo-
nukleova kyselina, oproti DNA je vétSinou jednovlaknova a misto thiminu obsahuje uracil [1].

2.1. TRANSPOZONY

Transpozony jsou tseky DNA schopné pfesunu z jednoho mista na jiné - jsou schopné transpozice.
Muzeme pozorovat dva typy transpozond. DNA transpozony vyuzivaji k pfesunu pfedevsim me-
chanismu cut & paste (vystépi se ze svého mista a vlozi se na jiné). Retrotranspozony kodujici re-



verzni transkriptazu nejdiive vytvoii z RNA transkriptu DNA kopie, které se pak mohou vlozit do
riznych mist genomu. Vyuzivaji mechanismus copy & paste [2].

Transpozony mohou zptisobovat mutace, choroby nebo nefunkéni geny. Na druhou stranu nékte-
rym oraganismiim mohou byt i uzitecné. Tim, Ze méni genetickou informaci, mohou pfispét k lepsi
adaptaci organismu [3].

2.2. UKLADANI BIOLOGICKYCH INFORMACI

Aby bylo mozné biologicka data zpracovavat bylo vytvoieno n¢kolik druhd souborii uréenych pro
biologicka data. Aplikace pro vizualizaci transpozontl pracuji vétsinou se soubory typu GFF. Jejich
struktura je pevné definovana, tvoii ji 9 sloupcti oddélenych tabulatory a kazdy ze sloupcii ma dany
vyznam [4]. Navic informace v GFF souboru navazuji na hierarchickou strukturu pojmu v projektu
SequenceOntology, ktery definuje biologické sekvence a jejich zavislosti [5].

. SPECIFIKACE VYSLEDNE APLIKACE

Navrh aplikace vychazi z pozadavku na intuitivni jednoduché ovladani a prehlednost. V komerc-
nich produktech se také objevuje moznost riizné priblizovat a oddalovat nahled na ¢asti transpozo-
nu. Tato moZnost byla inspiraci pro vytvoreni GFF stromu a naslednou vizualizaci zvolené ¢asti.

Aplikace je slozena z né€kolika zakladnich ¢asti - parser GFF souboru, hierarchicky strom tvotreny
prvky ze souboru GFF a samotna vizualizace zvolené c¢asti GFF stromu. Déle bude program obsa-
hovat filtr umoziujici zobrazit jen vybrané prvky v GFF stromu, bude podporovat uzivatelska na-
staveni (napf. barvy vizualizace) a umozni uzivateli vizualizace ukladat. Blokové schéma zobrazu-
jici strukturu je znazornéno na obrazku 1.
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Obrazek 1: Blokové schéma aplikace.

Poté, co uzivatel pomoci grafického uzivatelského rozhrani vybere pozadovany soubor k vizualiza-
ci, probéhne jeho rozparsovani. Nasledné je z rozparsovanych ¢asti souboru GFF vygenerovan hie-
rarchicky strom, ktery se zobrazi v prvni ¢asti obrazovky aplikace (viz obrazek 2). Uzivatel potom
muze ze stromu mysi vybrat pozadovany prvek nebo jeho ¢ast, kterou chce zobrazit. Vizualice zvo-
leného prvku se pak objevi v druhé ¢asti obrazovky (viz obrazek 3).

K implementaci je pouzit jazyk Python a jeho rozsifeni Biopython. Ke grafickému zobrazeni hie-
rarchického stromu prvki byla pouzita knihovna TkiInter, konkrétné jeji podcast TreeView. Samot-
nou vizualizaci prvkl zajist'uje stejna knihovna.
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Obrazek 2: Nahled prvni ¢asti Obrazek 3: Priblizny nédhled podoby druhé

aplikace. Vygenerovany GFF ¢asti aplikace. Vizualizace zvoleného prvku

strom s vybranym prvkem a jeho vnitinich ¢asti.

LTR_retrotranspozon.

4. ZAVER

Navrzena aplikace nabizi uzivateli co nejjednodussi volne€ dostupny néstroj na vizualizaci transpoO-
zond a jejich vnitinich ¢asti. Zaméfuje se na snadné intuitivni ovladani a moznost zobrazit jednotli-
vé podcasti transpozonu a tim detailnéji zkoumat strukturu. Aplikace bude po plné implementaci
umoziovat nastaveni barev vizualizace a uZivateli bude také podstatné uleh¢ovat praci filtr na zob-
razovani jen vybranych elementi ve vygenerovaném GFF stromu. Uspé&sné byla dokonéena faze
navrhu aplikace na zakladé specifikovanych pozadavkt a v soucasnosti je ve vyvoji zakladni verze
aplikace s funkcionalitou popsanou v sekci 3. Za zvazeni by jisté stala rozsiteni a vylepSeni aplika-
ce v podobé¢ dalsich modulii. Naptiklad moznost importu FASTA souboru s informacemi o potadi
jednotlivych bazi a jejich vizualizace pii dostateCném piiblizeni, nebo zobrazeni tabulky informaci
0 zvoleném prvku z GFF souboru.
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