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Projekt ma na celu implementacje algorytmu badajacego podobienstwo dwu se-
kwencji o liniowej ztozonosci pamieciowe;.

1 Algorytm

Badanie podobienstwa (globalnego) dwu sekwencji jest czestym i waznym zada-
niem, przed ktérym stoi biologia obliczeniowa, zwana takze, bioinformatyka. Nie-
stety, klasyczny algorytm Needlemana-Wunscha, oparty o ide¢ programowania dy-
namicznego, charakteryzuje sie ztozono$cia pamieciows rzedu O(mxn), gdzie min
sa odpowiednio dtugosciami rozpatrywanych sekwencji. Algorytm ten zostat szcze-
goétowo opisany w [1].

Warto jednak zauwazy¢, ze w danym przebiegu petli algorytmu Needlemana-
Wunscha wykorzystywane s3 dane tylko z bezposrednio poprzedzajacej kolumny.
Wynika to z faktu, iz ona wlasnie zawiera najlepsze dopasowanie, ktore udato si¢
znalez¢ do biezacej pozycji. Co wigcej, algorytm ten nie wymaga ,,patrzenia w przy-
szto$¢”, gdyz do wyznaczenia wartosci dopasowania na danej pozycji, potrzebne sg
tylko informacje z jej najblizszego otoczenia. Ta prosta obserwacja, pozwolita stwo-
rzy¢ algorytm badajacy podobienstwo dwu sekwencji o liniowej zlozonosci pamig-
ciowej, ktéry oméwiono w [2]. Algorytm ten wykorzystuje fakt, iz kolumna, ktdra juz
nie bedzie wykorzystana zostaje zwolniona, a kolumny, ktére nie sg jeszcze potrzeb-
ne, nie zostaly jeszcze zaalokowane w pamigci. Takie podejscie pozwolito znacznie
zmniejszy¢ wymagania pamieciowe algorytmu.

2 Funkcjonalnos¢

Program bedzie wezytywat dane wejsciowe w formacie FASTA. Wybor taki zostal po-
dyktowany prostota formatu, ktéra ulatwia wezytywanie danych. Nie potrzebujemy
bowiem wszystkich dodatkowych (poza sekwencjg) informacji zawartych w forma-
cie GenBank.



3 'Testowanie

Program zostanie przetestowany na pewnych dostepnych sekwencjach z bazy NCBI
[3]. Planujemy testowac program zaréwno na sekwencjach ,,podobnych’, jak i na lo-
sowych. Sekwencje podobne zostang wybrane jako silnie konserwowane fragmenty
genomu u blisko spokrewnionych organizméw lub homologiczne sekwencje (zbli-
zone u wielu organizmoéw) takie, jak gen COX1 kodujgcy oksydaze cytochromu c

[4].

4 Interfejs

Interakcja uzytkownika z programem bedzie ograniczona do wskazania sekwencji
do préwnania. Uzytkownik wywota program podajac jako jego dwa argumenty linii
polecen nazwy plikéw, w ktoérych znajdujg sie sekwencje w formacie FASTA. Nastep-
nie program wyznaczy warto$¢ podobienstwa tych sekwencji, i wyswietli uzytkow-
nikowi wynik.

W dalszym etapie, po uzyskaniu podstawowej funkcjonalosci, interfejs uzytkow-
nika zostanie rozszerzony, poprzez wykorzystanie django oraz pozostatych elemen-
tow z sugerowanego srodowiska, aby umozliwi¢ dziatanie aplikacji jako aplikacji in-
ternetowe;.
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