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Co st to bakteriofagy

» virusy napadajice baktérie
» pomerne jednoduché organizmy

> najpocetnejSie organizmy na Zemi
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Figure 1: Struktara typického bakteriofaga



Zivotny cyklus bakteriofagov

Figure 2: Zivotny cyklus bakteriofagov



Fagova terapia

» pouziva sa v Gruzinsku a Rusku
» oproti antibiotikam
» vysokd Specificita
nizke riziko vedlajsich acinkov
» (Cinna aj proti baktériam v biofilmoch
» moznost pouzit na multirezistentné kmene

v

» proces vyroby nezaruCuje presné zlozenie lieiv ani neobjasiuje
presny mechanizmus acinku



Ciele prace

» zozbierat dostupné informacie
» vytvorit model na predikciu hostitela

> interpretovat model



Zbieranie dat

» FASTA format

>NC_024124.2 Escherichia phage vB_EcoM_]S89, complete genome
ATGATTATTGAAACGGCTAAAGAAACGATTATTGGTTCAGGCGGGAAGAGCACAGCATTTACTATTCAAG
GCAATAGCAAAGTTTATAAGATTTTGTCTAATGACCTTTATACAAACAAAGAATTGGCTTGTGTACGTGA
ATTAATCACAAACTGTATCGATGGACAAATTCTTAATGGTTGCACTGATAAGTTTATTGTTCAGGCTCCA
GGTCGTTTAGACCCACGTTTTGTAGTTCGAGACTTTGGTCCTGGTATGAGTGATTTCACCATTCGAGGTA
ATGACGAAGAGCCAGGAATCTATAACTCATATTTTGCTTCAACTAAAACATCAAGTAACGATTTCATTGE
TGGATTCGGACTCGGCTCTAAAGCTCCGTTAGCATATACTGATACGTTTAACCTTACGTCTTATCACAAT
GGTGAAGTTCGTGGTTATGTAATTTATCAAGATGACAGTGGTCCACAGATTAAGCCAACCTTCGTAGATA
AGATGGGTCCTGATGACCGGACTGOCGTTGAAGTAGTTGTGCCTGTTAACCCAGAAGATTTTGAAAAGTT
CGCATCCGAAATTGCTTATGTTATGCGTCCTCTCGGCGATATTGCAGAAGTTCGTGGTGTTARAGATATC
> AAATACTTCCCGGAATTCGATGATGTTTATTTGGCCAAGGAAGCTCCATGGGGTGAACGTGGTAATATCA

> hostitel



Zbieranie dat

» stahovanie z verejnych databaz:

» GenBank - 6704 sekvencii
» RefSeq - 2107 sekvencii
» PhagesDB - 2491 sekvencii

> odstranenie duplikatov
» 6277 findlnych sekvencii



Vyhladavanie génov

Length==300

start codon. stop codon
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» Open Reading Frame
» Start koddn = ATG, stop kodén = TAG, TAA, TGA
» Prokka

» koordinaty
» preklad do proteinovych sekvencii
» priradenie funkcie

> najdenych 590246 génov



Delenie datasetu

» trénovaci dataset (2787 zaznamov)

> testovaci dataset (699 zaznamov)

> vyradené
rod rod pocet
Mycobacterium 1619  Streptococcus 354
Escherichia 323 Gordonia 293
Arthrobacter 240 Pseudomonas 236
Lactococcus 219 Staphylococcus 184

Table 1: Pocty zdznamov jednotlivych rodov



Zarovnavanie proteinov

» urCenie podobnosti medzi proteinmi navzajom
ACTCGCAATATGCTAGGCCAGC

ACT____TTATGCTATGC__GC

» ziskanie skére zarovnani

» vytvorenie matice podobnosti proteinov



Vyhladavanie klastrov

» Markovov Klastrovaci Algoritmus

» deterministicky simuluje ndhodné prechadzky po grafe
» pouziva dve operacie - inflacia a expanzia

» 15017 klastrov

» anotéacia klastrov



Tvorenie binarnej matice

v

binarna matica bakteriofag x klaster
» a; ; = 1, ak bakteriofdg i obsahuje gén z klastru j
> ajj = 0, inak

> surova matica = 2787 x 15017
redukcia matice pomocou Variance Threshold metédy (99%)
redukovand matica = 2787 x 1818

v

v



Analyza hlavnych komponentov

» jedna z najbeznejsich met6d na vizualizaciu mnohorozmernych
dat
» pre maticu n X m vytvori < n hlavnych komponentov

» hlavné komponenty st nekorelované a zachytavaju ¢o najviac
variancie



Analyza hlavnych komponentov
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Figure 3: Principal component 0 (11,57%) and principal component 1
(9,19%)



Stromovy klasifikator

v

pythonova kniznica scikit learn - decision tree

v

8 rozhodovacich stromov (pre kazdy rod jeden)

v

kazdy strom nam odpoveda na otazku &i dany fag napada
baktériu z konkrétneho rodu

v

jednotlivé stromy je moZné interpretovat



Stromovy klasifikator
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Figure 4: Arthrobacter model




Evaluacia modelov

model correct fpos fneg accuracy fposp fnegp
arthrob 683 11 5 97.71% 1.57% 0.71%
escheri 679 17 3 97.13% 2.43% 0.42%
gordoni 647 39 13 92.56% 557% 1.85%
lactoco 680 3 16 97.28%  0.42% 2.28%
mycobac 686 11 2 98.14% 1.57% 0.28%
pseudom 686 6 7 08.14% 0.85% 1.00%
staphyl 685 0 14 97.99% 0.00% 2.00%
strepto 686 2 11 08.14% 0.28% 1.57%




Nasledna praca

» Ziskanie dalsich dat (mnozstvo/kvalita)
» Rozsirenie predikcie na druhy/kmene

» Predikovanie z nedplnych sekvencii



Dakujem za pozornost



