Predikce genu

CAGCGGACGACAG CTCGGATGCAGCAGATCATCCGCATCCGGAACGGCGGTGGCGGCATCACGCACTTCCAGTTCG ATCGGGG CAACAATGCCGGCATCT’
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GATAGCGTAATGATCGGCTGGCTGCCGCATTTCATGCTGGTTTCCCAACGAAAATAACCGCTCACGGTGCCATCACGATCGCACACCGCAAAATCGGCGG

TACAGGTGGTCGCGCCCGCCGCCAGCACATCGCTGCGCCAATAATGATCTTTCAGCGGACGACAGCTCGGATGCAGCAGATCATCCGCATCCGGAACGGC

GGTGGCGGCATCACGCACTTCCAGTTCGATCGGGGCAACAATGCCGGCATCTTTCAGGGCAAAGCGAATAAACAGCACGCTCACTTCCGCGCGCAGCGCC

AGCGCGGTTTCGCGCAGATGCAGCTGATCACCCGGGCTCAGACCGGTAAACAGACGGCTATCGTTATGGCCCAGCTGCGCGGCATCGCCCGGGCTAACAA

CATACAGGTGGCGACCATCAATCACGGTCGGGGCGGCCGGATCACGGCTGGCTTCCGGATAGGCGCTCAGCAGGGTAACGGCATCCACAATCACCAGCAT



Opravdu ORF koduje protein?

 ORF koduje protein, ktery je podobny jiz
drive popsanému proteinu (prohledavani
DATABAZ| pomoci ALIGNMENTU).

 ORF ma typicky obsah GC nebo frekvenci

kodonu. Srovnani s charakteristickymi vlastnostmi
znamych genu ze stejného organismu.

Pred ORF se nachazi typicke RBS
(ribosome-binding site) nebo promotor.




Translacni a transkripcni signalni sekvence

Regulacni signaly pro Regulacni signaly pro
transkripci iniciaci translace
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Algoritmy a nastroje pro identifikaci genu

* Predikce genu na zakladé sekvencéni
homologie — vyhledavani v databazich
pomoci algoritmu.

* Predikce genu ab initio — predikce na
zaklade statistickych parametru DNA
sekvence.

» Vetsina bezne pouzivanych metod
kombinuje oba dva pristupy.




Prokaryota

Bez intronu

SEKVENCNi HOMOLOGIE
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ANALYZA ZBYVAJICICH
CASTI GENOMU




Algoritmy a nastroje pro identifikaci genu

« Kazdy program ma vyhody a nevyhody —
rozumné pouzit vice predikénich nastroju.
GeneMark
GlimmerM
GRAIL
GenScan
Fgenes




GeneMark
http://exon.gatech.edu/GeneMark

Gene Prediction in Bacteria, Archaea and Metagenomes
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For bacterial and archaeal gene prediction we recommend to use a
parallel combination of GeneMark-P* and GeneMark.hmm-P with pre-
computed models.

A novel genome can be analyzed either by the program with
Heuristic models (if the sequence is shorter than 100 kb) or by the
self-training program GeneMarkS* (aka GeneMark.hmm-PS).
Metagenomic sequences can be analyzed by our new program with
updated heuristic models.

Gene Prediction in Eukaryotes

For eukaryotic gene prediction you can use the parallel combination
of GeneMark-E* and GeneMark.hmm-E.

For a novel genome (the one whose name is not in the list of
available models) you can install and run locally GeneMark.hmm-ES,
the self-training program (just 10MB sequence is needed for
training).
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Gene Prediction in Viruses, Phages and Plasmids
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For novel virus, phage and plasmid gene prediction you can use
either the Heuristic approach (if the sequence is shorter than 50 kb)
or the self- training program GeneMarkS (aka GeneMark.hmm-PS).
Both options will run the parallel combination of GeneMark and
GeneMark.hmm.



Prokaryoticke geny

* Velmi jednoduchy pristup k predikci genu

Zjednoduseni vede k chybam, ale jejich mnozstvi je
POMERNE MALE.

Chyby mohou vznikat pii SEKVENCOVANI
DNA.
Pridani/odstranéni startovniho a/nebo stop kodonu

muize vést ke ZKRACENI, PRODLOUZENI nebo
uplnému VYNECHANI genu.




Predikce genu kédujicich proteiny

Prokaryoticke geny

Neprerusované useky DNA mezi startovnim
kodonem (ATG, GT16, TTG, cTG) a stop kodonem (TAA,
TGA, TAG).

Eukaryotické geny
Prerusovany introny. Primérna délka exonu je 50
kodon, nékteré jsou mnohem kratsi.

Nekteré introny extremne dlouhé, geny zabiraji mbp
v genomove DNA.




Predikce eukaryotickych genu je

genu prokaryotickych a

predstavuje STALE
NEVYRESENY problém!




Eukaryotické geny
Jednobunécna eukaryota

« Genomy jednobunécnych eukaryot se

vyrazne lisi (frekvence introni, jak velka éast
genomu je tvorena geny kodujicimi proteiny).

« Saccharomyces cerevisiae — 67% genomu je protein-
kédujici, jen 4% obsahuji introny.

* Hlenky — prumérny gen obsahuje 3,7 intronu.

* Pro nektera jednobunécna eukaryota
(kvasinky) je mozneé pouzit stejné postupy
jako pro prokaryota.




Translacni a transkripcni signalni sekvence
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Eukaryotické geny
Mnohobunécna eukaryota

 Rozpoznani exonu/intronu

Identifikace mist sestrihu: GT na 5 konci, AG na
3 konci.

* Chyby pfi rozpoznavani exonu/intronu

Velké mnozstvi chyb. Dlouhé introny — urCeny jako

intergenove useky. Kratke intergenove useky —
urceny jako introny.




Eukaryota

Mnoho intronu, dlouhé intergenové useky

Ab initio STATISTICKE METODY

1 ]

IDENTIFIKOVANE EXONY
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SEKVENCNi HOMOLOGIE




