Nowe metody w graficznej bioinformatyce
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Celem referatu jest przedstawienie nowych metod w Graficznej Bioinformatyce. W szczegol-
nosci zostang przedstawione dwie metody nazwane: Reprezentacjq 2D-dynamiczng sekwencyi
DNA oraz Reprezentacjqg 3D-dynamiczng sekwencji DNA. Metody te pozwalaja na graficzne i
numeryczne poréwnywanie sekwencji DNA. Zostanie przedstawiony sposéb konstrukcji grafow
reprezentujgcych sekwencje DNA. Aby umozliwi¢ numeryczne poréwnywanie grafow wprowa-
dza sie deskryptory, czyli pewne charakterystyki numeryczne graféw. W przypadku omawianych
metod deskryptory zostaty zdefiniowane w sposob niestandardowy, oparty o koncepcje zaczerp-
niete z teorii uktadéw dynamicznych. Zostang przedstawione wyniki obliczen dla sekwencji
kodujacych a-globiny, (-globiny oraz histony H4 dla réznych gatunkoéw. Dane te stanowia test
dla nowych metod. W szczegdlnosci otrzymanie klasyfikacji dla sekwencji kodujacych histony
H4 dla ewolucyjnie podobnych organizméw jest trudne i wiekszos¢ deskryptoréw nie prowadzi
do takiej klasyfkacji. Za pomoca nowych metod udato sie otrzymaé takie diagramy klasyfi-
kacyjne. Zostang réwniez pokazane przyktady zastosowan podobnej metodologii do analizy i
klasyfikacji widm roznego typu.



