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�o sú to bakteriofágy

I vírusy napádajúce baktérie
I pomerne jednoduché organizmy
I najpo£etnej²ie organizmy na Zemi

Figure 1: �truktúra typického bakteriofága



�ivotný cyklus bakteriofágov

Figure 2: �ivotný cyklus bakteriofágov



Fágová terapia

I pouºíva sa v Gruzínsku a Rusku
I oproti antibiotikám

I vysoká ²peci�cita
I nízke riziko ved©aj²ích ú£inkov
I ú£inná aj proti baktériám v bio�lmoch
I moºnos´ pouºi´ na multirezistentné kmene

I proces výroby nezaru£uje presné zloºenie lie£iv ani neobjas¬uje
presný mechanizmus ú£inku



Ciele práce

I zozbiera´ dostupné informácie
I vytvori´ model na predikciu hostite©a
I interpretova´ model



Zbieranie dát

I FASTA formát

I

I hostite©



Zbieranie dát

I s´ahovanie z verejných databáz:
I GenBank - 6704 sekvencií
I RefSeq - 2107 sekvencií
I PhagesDB - 2491 sekvencií

I odstránenie duplikátov
I 6277 �nálnych sekvencií



Vyh©adávanie génov

I

I ²tart kodón = ATG, stop kodón = TAG, TAA, TGA
I Prokka

I koordináty
I preklad do proteínových sekvencií
I priradenie funkcie

I nájdených 590246 génov



Delenie datasetu

I trénovací dataset (2787 záznamov)
I testovací dataset (699 záznamov)
I vyradené

rod po£et rod po£et
Mycobacterium 1619 Streptococcus 354
Escherichia 323 Gordonia 293
Arthrobacter 240 Pseudomonas 236
Lactococcus 219 Staphylococcus 184

Table 1: Po£ty záznamov jednotlivých rodov



Zarovnávanie proteínov

I ur£enie podobnosti medzi proteínmi navzájom

I

I získanie skóre zarovnaní
I vytvorenie matice podobnosti proteínov



Vyh©adávanie klastrov

I Markovov Klastrovací Algoritmus
I deterministicky simuluje náhodné prechádzky po grafe
I pouºíva dve operácie - in�ácia a expanzia

I 15017 klastrov
I anotácia klastrov



Tvorenie binárnej matice

I binárna matica bakteriofag × klaster
I ai,j = 1, ak bakteriofág i obsahuje gén z klastru j
I ai,j = 0, inak

I surová matica = 2787× 15017
I redukcia matice pomocou Variance Threshold metódy (99%)
I redukovaná matica = 2787× 1818



Analýza hlavných komponentov

I jedna z najbeºnej²ích metód na vizualizáciu mnohorozmerných
dát

I pre maticu n ×m vytvorí ≤ n hlavných komponentov
I hlavné komponenty sú nekorelované a zachytávajú £o najviac

variancie



Analýza hlavných komponentov

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



Stromový klasi�kátor

I pythonová kniºnica scikit learn - decision tree
I 8 rozhodovacích stromov (pre kaºdý rod jeden)
I kaºdý strom nám odpovedá na otázku £i daný fág napáda

baktériu z konkrétneho rodu
I jednotlivé stromy je moºné interpretova´



Stromový klasi�kátor

Cluster_172 <= 0.5
gini = 0.1326

samples = 2787
value = [2588, 199]

Cluster_314 <= 0.5
gini = 0.0535

samples = 2653
value = [2580, 73]

True

Cluster_896 <= 0.5
gini = 0.1123
samples = 134

value = [8, 126]

False

gini = 0.0198
samples = 2594

value = [2568, 26]

Cluster_102 <= 0.5
gini = 0.324
samples = 59

value = [12, 47]

Cluster_1 <= 0.5
gini = 0.2008
samples = 53

value = [6, 47]

gini = 0.0
samples = 6

value = [6, 0]

Cluster_1028 <= 0.5
gini = 0.32
samples = 5

value = [4, 1]

Cluster_398 <= 0.5
gini = 0.0799
samples = 48

value = [2, 46]

gini = 0.0
samples = 4

value = [4, 0]

gini = 0.0
samples = 1

value = [0, 1]

gini = 0.0
samples = 40

value = [0, 40]

Cluster_1299 <= 0.5
gini = 0.375
samples = 8

value = [2, 6]

gini = 0.0
samples = 2

value = [2, 0]

gini = 0.0
samples = 6

value = [0, 6]

gini = 0.0156
samples = 127

value = [1, 126]

gini = 0.0
samples = 7

value = [7, 0]

Figure 4: Arthrobacter model



Evaluácia 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% 5.57% 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 98.14% 0.85% 1.00%
staphyl 685 0 14 97.99% 0.00% 2.00%
strepto 686 2 11 98.14% 0.28% 1.57%



Následná práca

I Získanie ¤al²ích dát (mnoºstvo/kvalita)
I Roz²írenie predikcie na druhy/kmene
I Predikovanie z neúplných sekvencií



�akujem za pozornos´


