Analiza szeregow czasowych. Dalekozasiegowe zaleznoSci w obrebie sekwencji

Podsumowanie

FEtapy:

- Reprezentacja numeryczna sekwenciji
biologicznych (Chaos Game Representation)

- Analiza w oparciu o metody przeznaczone

do szeregow czasowych (wspdlezynnik Hursta)

- Klasyfikacja organizmow w oparciu
0 powyzsze charakterystyki.

Chaos Game Representation

Niech (x1,y1) = (0.5,0.5) oraz N4 = (0,0),
Np = (1,1), No = (0,1), Ng = (1,0). Kolejne

wspoltrzedne okreslone sa rekurencyjnie przez:

(Tiv1, Yir1) = (@5, ¥i) — 0.5 - (24, ¥i) — Nig1)

odzie N;v1 € {Na, Ng, No, Nr} jest nukleotydem
na ¢ + 1-tej pozycii..
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Rysunek 1:Konstrukecja CGR

nukleotydowych i aminokwasowych
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Szukanie wzorcow

Rysunek 2:Brak podsekwencji GT oraz AT odpowiednio.

Wspotczynnik Hursta

Dla dowolnego szeregu dyskretnego {u;}i—1. n
definiujemy:

czesciowa, srednia;
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/. kolei:
R(n) = max, uj(n) — min; u;(n),

oraz odchylenie standardowe:
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Wspétczynnik Hursta (H) zdefiniowany jest
jako:

R(n)y _ ~H
odzie n — 00, a ' jest pewna stata. Logarytmujac

obie strony otrzymujemy:

10g(%) = Hlogn + C}.

To oznacza, ze H jest wspotczynnikiem nachylenia

wykresu 10g(%) vs logn.

Procedura wyzaczania wspolczynnika Hursta na podstawie CGR

ATGAGGGCCTEGGATCTTCTT
TCTCCTTTGCCTEGCCEEGERA
GEECCTTGECA. . . GEGECAR
GETETGCGAGCTGGATGAGR
ACRACACCCCCATGTGCGETC
TGTACACTGGCAGTTCGECC
AGCTGEACCAGCACCCCATT
GACGGETTEGGECCGECTECT
TCGECATCARGCAGRAGGAT
ATCGRACAAGGATCTTGTGAT
CTAD
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Gen SPARC -Klasyfikacja

Rysunek 3:Trzy wersje CGR uzyte do wyznaczenia wspol-

czynnika Hursta.

Taxon H1 H2 H3

owl 0.31 0.26 0.28
chicken 0.28 0.25 0.27
human 0.39 0.37 0.35
chimpanzee 0.38 0.37 0.34
dog 0.36 0.36 0.34
olassy fish 0.33 0.28 0.31

oreater amberjack 0.34 0.29 0.32
Tabela 1:Wspotczynnik Hursta dla wybranych taksonow.
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