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Studium zdarzen duplikacji w genomie.

Historie ewolucji mozna reprezentowaé¢ za pomoca drzewa gatunkéw. Jest ono podobne w struk-
turze i przeznaczeniu do drzewa genealogicznego rodziny, stworzonego tylko dla jej cztonkéw plci
meskiej o tym samym nazwisku. Aby uzyskaé jego strukture, mozna wykorzysta¢ poréwnanie genomow
poszczegOlnych gatunkow (uliniowianie sekwencji ztozonych z A,C,G,T).

Gen jest to fragment sekwencji genomu, zazwyczaj kodujacy biatko. W analogiczny sposéb poréwnu-
jac sekwencje mozemy podzieli¢ geny na rodziny i dla kazdej rodziny utworzy¢ drzewo. Zatézmy
chwilowo, ze dla dowolnych dwoch elementéw, przez ich odlegtoéé w drzewie rozumiemy liczbe krawedzi
pomiedzy nimi.

Hipotetycznie moze si¢ zdarzyé¢, ze w drzewie gatunkéw dla czlowieka, malpy i $wini, odlegtosé
miedzy genomem cztowieka a genomem malpy jest mniejsza niz miedzy genomami cztowieka i §wini. Z
drugiej strony dla drzewa genéw kodujacych hemoglobine, zatézmy, ze genowi cztowieka blizej do genu
$wini, niz do genu maltpy. W celu wyjasniania tych niezgodnosci stosuje sie proces zwany uzgadnianiem.

7 uzgadnianiem zwiazane jest zjawisko duplikacji genu i usytuowania jego wystapiei w ten sposob,
aby bylo ich jak najmniej, oraz aby wyjasnialy réznice miedzy drzewami genéw a drzewem gatunkow.

Problem EC to pogrupowanie tych duplikacji w jak najmniejsza liczbe miejsc na drzewie gatunkow.
W wyniku rozwiazania tego problemu otrzymujemy miejsca na drzewie gatunkow, ktore utozsamiamy
z epizodami duplikacji. Pojedynczy epizod zazwyczaj jest zwigzany z wielokrotnymi zdarzeniami dup-
likacji, ktore indukuja zbiér poddrzew w drzewie genéw. Wysokosé najwyzszego poddrzewa determinuje
liczbe zdarzeri w danym epizodzie. Problem ME to pogrupowanie duplikacji w jak najmniejsza liczbe
zdarzen. Pogrupowanie duplikacji w minimum miejsc nie zawsze daje minimum zdarzen i odwrotnie.

Dla ustalenia uwagi rozwazamy drzewa binarne. Drzewo ukorzenione posiada korzeri, dla drzewa
gatunkow reprezentuje on praprzodka, od ktérego pochodza wszystkie gatunki wymienione w drzewie.
Badajac powiazania gen6éw, bardziej naturalne jest przedstawienie ich jako drzewa nieukorzenionego
(bez wyroznionego elementu, od ktoérego pochodza wszystkie inne). Wiele narzedzi do rekonstrukeji
drzew z sekwencji zwraca wyniki w postaci nieukorzenionych drzew genéw. Problemy EC i ME maja
liniowe rozwiazania dla wersji, w ktorej drzewa genéw sa ukorzenione. Dla nieukorzenionej wersji prob-
lemu EC zaproponowaliSmy rozwiazanie. Natomiast kwestie ztozonosci problemu EC i problem ME
w wersji dla nieukorzenionych drzew genéw to problemy otwarte, nie posiadajace rozwigzania. Celem
naszego projektu jest znalezienie rozwigzan tych problemoéw.

Dla nieukorzenionej wersji problemu EC zaproponowaliémy rozwiazanie w postaci algorytmu FPT
sprowadzajacego ten problem do instancji probleméw EC w wersji ukorzenionej. Artykul z wynikami
zostal zaakceptowany w czasopismie BMC Genomics. WykorzystaliSmy teorie nieukorzenionego uz-
gadniania i moze to stanowié¢ fundament do dalszych prac w ramach projektu.

Naszym celem jest rozwigzanie problemu otwartego ME w wersji nieukorzenionej. Nasza strategia
jest zbadanie klasy zlozonosci probleméw EC i ME w wersji nieukorzenionej. Planujemy opracowa-
nie algorytmoéw i ich implementacje. W wyniku tego projektu powstang nowe narzedzia, ktére nie
tylko beda w stanie generowaé lepsze wyniki, ale dodatkowo beda mogty byé wykorzystane w przy-
padkach, ktérych obecnie istniejace narzedzia nie potrafia rozwiazaé. Nasze narzedzia beda nieza-
lezne od faktu, czy wejsciowe drzewa genOw sg ukorzenione, czy nie. W genomice poréwnawczej
dane sg przetwarzane czasem kolejno przez wiele réznych aplikacji. Planujemy, ze nasze narzedzia,
nie obarczone ograniczeniami na format wejscia, beda mogly wspotpracowaé ze wszystkimi istniejg-
cymi aplikacjami. Ponadto, do$wiadczenia przeprowadzone na rzeczywistych danych biologicznych z
wykorzystaniem implementacji naszego algorytmu FPT wykazaly, ze mozemy poprawié¢ znane wyniki
dotyczace duplikacji genomowych dla rzeczywistych zbioréw danych, jesli wykorzystamy rozwiazanie
dla nieukorzenionej wersji problemu EC.

Naszym celem jest réwniez przeprowadzenie do$wiadczeri na rzeczywistych zbiorach danych biolo-
gicznych. Wierzymy, ze moga prowadzi¢ one do nowych wynikéw w obszarach wielokrotnych duplikacji
gendéw i duplikacji calego genomu.

Podsumowujac, nasze badania wzbogaca dziedzine genomiki poréwnawczej. Aby wymienié kilka
praktycznych zastosowan tej dziedziny, wspomne o tym, ze drzewa gatunkéw mozna wykorzystaé¢ w
calym spektrum zagadnien jak przyktadowo w procesie wytwarzania pestycydéw, przewidywania epi-
demii choréb zakaZznych czy badania dynamiki progresji raka, w celu dostosowania terapii.



