
Wiarygodno±¢ Modeli Horyzontalnego Transferu Genów

Streszczenie

Ewolucja rodzin genów jest skomplikowanym procesem i nie zawsze odpowiada ewolucji samych

gatunków. Ró»nice te mog¡ by¢ wyja±nione za pomoc¡ modelu drzew uzgadniaj¡cych, w którym roz-

bie»no±ci mi¦dzy drzewem ewolucji gatunków a drzewem ewolucji genów tªumaczy si¦ wyst¦powaniem

duplikacji i strat genów. W badaniach zwi¡zanych z bakteriami poza duplikacjami i stratami nale»y

równie» uwzgl¦dni¢ zachodzenie zjawiska horyzontalnego transferu genów (HGT). Rozszerzenie modelu

drzew uzgadniaj¡cych o HGT sprawia jednak, »e algorytmy staj¡ si¦ zªo»one obliczeniowo co znacz¡co

wpªywa na czas ich dziaªania. Do tej pory opracowano kilka algorytmów rekonstrukcji HGT, które

dzi¦ki uproszczonym modelom, pozwalaj¡ osi¡gn¡¢ wielomianow¡ zªo»ono±¢ czasow¡. Pomimo dobrej

znajomo±ci obliczeniowych wªasno±ci tych algorytmów, niewiele wiadomo na temat ich stosowalno±ci

do danych rzeczywistych. W szczególno±ci badanie wiarygodno±ci osi¡gni¦tych rozwi¡za« jest kwesti¡

otwart¡. W niniejszym projekcie planujemy nast¦puj¡ce cele naukowe:

1. Opracowanie metod do okre±lania wiarygodno±ci scenariuszy z HGT.

2. Analiza wªasno±ci algorytmów transferowych ze szczególnym uwzgl¦dnieniem ich stosowalno±ci

do danych empirycznych i symulowanych.

3. Zastosowanie opracowanych metod do ró»nych problemów z HGT, w szczególno±ci do problemu

rekonstrukcji relacji gen�gatunek w kontek±cie eksperymentów metagenomicznych.

4. Opracowanie efektywnych algorytmów w formie ogólnodost¦pnych narz¦dzi.

Punktem startowym naszych bada« jest opracowany przez nas algorytm umo»liwiaj¡cy okre±lanie

wiarygodno±ci wpisania drzewa genów w drzewo gatunków, który zostanie zaprezentowany w czerwcu

na konferencji AlCoB 2016 i opublikowany w LNCS. Stworzone przez nas narz¦dzie pozwala na ocen¦

wiarygodno±ci poszczególnych zdarze« ewolucyjnych � duplikacji genów i specjacji. W pierwszym

kroku zamierzamy rozszerzy¢ dotychczasowe rozwi¡zanie o model uwzgl¦dniaj¡cy HGT. Nast¦pnie, z

wykorzystaniem danych rzeczywistych oraz symulowanych, zamierzamy zbada¢ wªasno±ci algorytmów

rekonstrukcji HGT opieraj¡c si¦ na opracowanych przez nas algorytmach i modelach. Na ich pod-

stawie chcemy stworzy¢ hierarchi¦ algorytmów rekonstrukcji HGT, a nast¦pnie zbada¢ wiarygodno±¢

uzyskiwanych za ich pomoc¡ wyników. Dane do eksperymentów symulowa¢ b¦dziemy za pomoc¡ opra-

cowanego przez nas programu, który równie» rozszerzymy o model z HGT. Metod¦ oceny wiarygodno±ci

chcemy wykorzysta¢ równie» w kontek±cie rekonstrukcji relacji gen�gatunek w eksperymentach meta-

genomicznych. Zbadamy równie» jak na popraw¦ wiarygodno±ci znajdowanych relacji gen�gatunek

wpªywa integracja informacji dla wielu rodzin genów.

Mikroorganizmy stanowi¡ niezwykle istotny element ziemskiego ekosystemu. Reakcje przeprowa-

dzane przez bakterie maj¡ wpªyw na skªad chemiczny i odczyn ±rodowiska, a produkty tych reakcji

s¡ cz¦sto wykorzystywane przez organizmy niezdolne do ich samodzielnej syntezy. W organizmach

zwierz¡t i ludzi bakterie wspomagaj¡ procesy trawienia, rozkªadu toksyn, wzmacniaj¡ odporno±¢,

przeprowadzaj¡ syntez¦ witamin i peªni¡ wiele innych niezb¦dnych funkcji. Bakterie maj¡ równie»

du»e znaczenie przemysªowe. Wykorzystuje si¦ je do produkcji antybiotyków, nawozów, wielu artyku-

ªów spo»ywczych wymagaj¡cych fermentacji, a tak»e do oczyszczania wód i ±cieków z zanieczyszcze«

przemysªowych. Badania nad HGT pozwalaj¡ce lepiej zrozumie¢ ich ewolucj¦ maj¡ wi¦c du»e znaczenie

dla rozwoju medycyny, przemysªu a tak»e ochrony ±rodowiska. Jedn¡ z niezwykle istotnych kwestii

jest nabywanie przez bakterie antybiotykooporno±ci, która mo»e by¢ nabywana przez kolejne szczepy

wªa±nie na drodze HGT. Nasze algorytmy mog¡ przyczyni¢ si¦ do uªatwienia analizy bioinformatycznej

danych z eksperymentów metagenomicznych i zwi¦kszenia wiarygodno±ci otrzymywanych wyników.
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