~

VAIRAKU SEKVENCU IZLIDZINASANAS
W — - Autors: Valdis G r
LATVIJAS METOZU SALIDZINAJUMS Stud. a:,_°N§: A 'Svgf;VOaSS
UNIVERSITATE MAGISTRA KURSA DARBS Darba vaditajs: Prof. Juris Viksna

/

A

Rezultati

Popularakas metodes - Clustal Omega,
Kalign, MAFFT, MUSCLE

Metodes izmanto daudz kopigu algoritmu,
tacu katrai ir sava unikala pieeja

Algoritmi attistas, programmatira tiek
atjaunota, jo pieprasijums un noslodze
pieaug

Darba uzdevumi:

Aprakstit praksé pieejamas vairaku

sekvencu izlidzinasanas (MSA) metodes ar
atverto kodu un pieejamam licencem

|zpétit MSA metozu algoritmus, lai saprastu,
katras metodes unikalas Tpasibas

Salidzinat MSA metodes ar realiem un
simulétiem datiem, lai parbauditu to
veiktspéju, kvalitati un izmantojamibu
dazadiem pielietojumiem

/ Veiktie secinajumi péc teoratiskas dalas izpétes: \\// Darba turpinajums:

Pieaug pieprasijums lieliem genétisko datu apjomiem - pieejams Atrast, izpétit un izvéléeties kritérijus metozu salidzinajumam

daudz vairak sekvencu ka pirms tam, sekvencésanas pieejamibas | | - . | | B
dél. Velkt praktisko salidzinajumu ar dazadu veidu datiem - realiem un

simulétiem, lai nodroSinatu daudzpusigu izpéti

MSA programmatdira pastavigi attistas un pielagojas strauiji

pieaugoSajam genétisko datu apjomam Salidzinajumu veikt no abu bioinformatikas nozaru skatupunkta -

gan datorzinatnes, gan biologijas.
Zinatniskaja literatura art ieprieks veikti petijumi ar lidzigu merki - | o - -
tadu parsvara pasu programmatdru izstradataji vai arf novecojusi Veikt secinajumus, apkopot datus, izveidot viegli saprotamus

pétTjumi. / \ grafikus, lai pétijuma rezultétg_s_vgrétu saprast abu nozaru /
specialisti




