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» Mita on el-algoritminen bioinformatiikka?



) Genomin koostaminen

.— lineaarisen kromosomin DNA

AGCATCATCGACAGTCGATCATCGAGCGCGCGCGCGTATA

ACAGTCGATCAT
GCATGATCGAC

Paallekkaisyysverkko

llman virheita, taydella peitolla, on olemassa polku joka vastaa genomia (kromosomi

. Mutta on paljon muitakin polkuja
. Kaksijuosteisuus, diploidisuus, sekvensointivirheet, useat kromosomit
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1) Silmukointiverkot, transkriptomiikka
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1) RNA-sekvensointi, hyppivat linjaukset
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1) Silmukointiverkko
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Etsi polut jotka parhaiten selittavat
verkon, kuten:
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» Ongelma voidaan palauttaa minimipainoisen
verkkovuon laskemiseen (minimum cost flow).
Tama on klassinen kombinatorisen optimoinnin
ongelma (Ford & Fulkerson, 56, ...)
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111) Motiivit
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Kromosomi DNA

l Transkriptio, vaihtoehtoinen silmukointi
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V) Genomin uudelleenjarjestymiset

» Evoluutiossa tapahtuu lajin sisalla pienia muutoksia,
mutta iIsommat muutokset aiheuttavat lajien
eriytymisen
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» Lajien valinen etaisyys: montako suurta muutosta on
tapahtunut?

» Paljon syvallista algoritmiikkaa on kehittynyt taman
alheen ymparille!
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V) Geeniklusterit

» LOytyyko usealle lajille yhteisia alueita, joissa samat
geenit mutta eri jarjestyksessa?

» Ehka nailla geeneilla on jokin yhteinen tehtava
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V) Evoluutiopuut
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» Helppoa jos etaisyydet ovat tarkkoja... mutta
haastavaa kaytannossa

» Paljon kirjallisuutta seka algoritmiikassa etta
tilastotieteessa



V1) Merkkijonoydinfunktiot
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Koneoppiminen

Laskennallinen biologia, teoreettinen biologia, matemaattinen biologia,...



Suo siella, vetela taalla

Yksinkertainen malli Keskiverto malli Tarkka‘malli

v v v

Tarkka algoritmi Approksimointialgoritmi Iteratiivinen menetelm:
/ raataloity heuristiikka / lokaali maksimi



