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WIARYGODNOSC MODELI HORYZONTALNEGO TRANSFERU GENOW

Streszczenie

Ewolucja rodzin genéw jest skomplikowanym procesem i nie zawsze odpowiada ewolucji samych
gatunkéw. Roznice te moga by¢ wyjasnione za pomoca modelu drzew uzgadniajacych, w ktérym roz-
bieznosci miedzy drzewem ewolucji gatunkow a drzewem ewolucji genéw ttumaczy sie wystepowaniem
duplikacji i strat genéw. W badaniach zwigzanych z bakteriami poza duplikacjami i stratami nalezy
réwniez uwzgledni¢ zachodzenie zjawiska horyzontalnego transferu genow (HGT). Rozszerzenie modelu
drzew uzgadniajacych o HGT sprawia jednak, ze algorytmy staja sie ztozone obliczeniowo co znaczaco
wplywa na czas ich dziatania. Do tej pory opracowano kilka algorytméw rekonstrukcji HGT, ktoére
dzieki uproszczonym modelom, pozwalaja osiagnaé wielomianowa ztozonosé czasowa. Pomimo dobrej
znajomosci obliczeniowych wtasnosci tych algorytmoéw, niewiele wiadomo na temat ich stosowalnosci
do danych rzeczywistych. W szczegélnosci badanie wiarygodnosci osiagnietych rozwiazan jest kwestia
otwarta. W niniejszym projekcie planujemy nastepujace cele naukowe:

1. Opracowanie metod do okre§lania wiarygodnosci scenariuszy z HGT.

2. Analiza wlasnosdci algorytmoéw transferowych ze szczegbélnym uwzglednieniem ich stosowalnogci
do danych empirycznych i symulowanych.

3. Zastosowanie opracowanych metod do réznych probleméw z HGT, w szczegdlnosci do problemu
rekonstrukcji relacji gen—gatunek w kontekscie eksperymentéw metagenomicznych.

4. Opracowanie efektywnych algorytméw w formie ogélnodostepnych narzedzi.

Punktem startowym naszych badan jest opracowany przez nas algorytm umozliwiajacy okreélanie
wiarygodnosci wpisania drzewa genow w drzewo gatunkéw, ktéry zostanie zaprezentowany w czerwcu
na konferencji AlICoB 2016 i opublikowany w LNCS. Stworzone przez nas narzedzie pozwala na ocene
wiarygodnosci poszczegélnych zdarzen ewolucyjnych — duplikacji genéw i specjacji. W pierwszym
kroku zamierzamy rozszerzy¢ dotychczasowe rozwiazanie o model uwzgledniajacy HGT. Nastepnie, z
wykorzystaniem danych rzeczywistych oraz symulowanych, zamierzamy zbadaé¢ wtasnosci algorytmow
rekonstrukcji HGT opierajac sie na opracowanych przez nas algorytmach i modelach. Na ich pod-
stawie chcemy stworzy¢ hierarchie algorytmoéw rekonstrukeji HGT, a nastepnie zbada¢ wiarygodnosé
uzyskiwanych za ich pomoca wynikéw. Dane do eksperymentéw symulowaé¢ bedziemy za pomocg opra-
cowanego przez nas programu, ktéry réwniez rozszerzymy o model z HGT. Metode oceny wiarygodnosci
chcemy wykorzysta¢ rowniez w kontekscie rekonstrukeji relacji gen—gatunek w eksperymentach meta-
genomicznych. Zbadamy réwniez jak na poprawe wiarygodnosci znajdowanych relacji gen—gatunek
wplywa integracja informacji dla wielu rodzin genéw.

Mikroorganizmy stanowia niezwykle istotny element ziemskiego ekosystemu. Reakcje przeprowa-
dzane przez bakterie maja wptyw na sktad chemiczny i odczyn srodowiska, a produkty tych reakcji
sa czesto wykorzystywane przez organizmy niezdolne do ich samodzielnej syntezy. W organizmach
zwierzat i ludzi bakterie wspomagaja procesy trawienia, rozktadu toksyn, wzmacniaja odpornosé,
przeprowadzaja synteze witamin i pelnig wiele innych niezbednych funkcji. Bakterie maja réwniez
duze znaczenie przemystowe. Wykorzystuje sie je do produkcji antybiotykéw, nawozoéw, wielu artyku-
tow spozywezych wymagajacych fermentacji, a takze do oczyszczania wod i $ciekéw z zanieczyszezeni
przemystowych. Badania nad HGT pozwalajace lepiej zrozumieé ich ewolucje maja wiec duze znaczenie
dla rozwoju medycyny, przemystu a takze ochrony srodowiska. Jedna z niezwykle istotnych kwestii
jest nabywanie przez bakterie antybiotykoopornodci, ktéra moze by¢ nabywana przez kolejne szczepy
wtagnie na drodze HGT. Nasze algorytmy moga przyczynié sie do utatwienia analizy bioinformatycznej
danych z eksperymentéw metagenomicznych i zwiekszenia wiarygodnosci otrzymywanych wynikow.



