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Skálázható, MinHash alapú szekvencia-reprezentációk kidolgozása és vizsgálata

Kulcsszavak: szekvencia reprezentáció; gráf; valószínűség-alapú algoritmus; MinHash
Az újgenerációs szekvenálási eljárások elterjedésével a bioinformatikai információ mennyisége rohamosan nő. A tradicionális megközelítésben a DNS-t lineáris szövegként ábrázoljuk. Ez a leírás azonban problémákat okozhat, amikor nagyobb csoportok, telepek, fajok vagy éppen jól ismert patogének, mint pl. Klebsiella genetikai információit elemezzük. A hagyományos, lineáris ábrázolási mód tipikus hátránya, hogy genetikai diverzítás nem írható le vele jól, kevéssé alkalmas a redundancia vagy nagy változatosságú szakaszok jellemzésére. Egy lehetséges alternatív ábrázolási mód a pángenom vagy szekvencia gráfok lehetnek, melyek kompakt formában tartalmazzák az egyedek közötti hasonlóságokat és különbségeket is. Egy pángenom gráf összerakása és értelmezése azonban komplex, számításelméletileg nehéz feladat lehet. Mivel már a baktériumok genomjának hossza is milliós nagyságrendű lehet, az ilyen problémákra nagyon fontos hatékony, jól skálázódó megoldást találni.A kutatás célja egy sketching alapú algoritmus kifejlesztése, amely hasonlósági alapú keresést végez pángenom vagy assembly gráfokon.
Az algoritmus modern, valószínűség alapú módszerekkel dolgozik, melyek kifejezetten alkalmasak a szekvenciák közötti hasonlóság mértékének leírására, valamint az időkomplexitásuk is megfelelő. A gráf csúcsai egymástól függetlenül kerülnek feldolgozásra, ezáltal a módszer könnyen párhuzamosíthatóvá válik. Továbbá a gráf belső struktúrájából származó információ csak akkor kerül felhasználásra, amikor a csúcsok száma jelentősen redukálva lett. Ezáltal a jelentős komplexitású, gráfbejárást alkalmazó lépések nagyságrendekkel gyorsabban megvalósíthatóak, valamint nagyobb inzerciók és deléciók, esetleg hosszabb szakaszok fecserélődése esetén is megtalálható a keresett szekvencia.
A kifejlesztett algoritmust a long-read illesztés megoldására létrehozott eszközökkel hasonlítottuk össze. Az első tesztek alapján az algoritmus futásidő tekintetében teljesít a legjobban, habár jelenleg prototipizálási fázisban van és Pythonban lett implementálva.



