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Abstrakt

Tato praca sa zaoberd analyzou a transforméaciou kédu zalozenej na prevodnikoch. Praca
definuje vSetky potrebné teoretické pojmy tykajice sa konecnych a zasobnikovych prevod-
nikov, a nasledne sa venuje navrhu a implementécii aplikacie zalozenej na tychto druhoch
prevodnikov, so zameranim na oblast bioinformatiky.

Abstract

This thesis is concerning with Code Analysis and Transformation Based on Transducers.
Thesis defines all necessary terms regarding finite and pushdown transducers and then
discusses design and implementation of an application based on these types of transducers,
oriented on the area of bioinformatics.
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Kapitola 1

Uvod

Tato praca je venovand studiu vlastnosti prevodnikov a ich vyuziti pri analyze a transfor-
macii kodu v oblasti bioinformatiky.

Mojim cielom bolo vyuzit ziskané znalosti o konecnych a zasobnikovych automatoch na-
dobudnutych v predmete Formalne jazyky a prekladace pri studiu prevodnikov a nésledne
vytvorit aplikaciu, ktora by bola schopnd demonstrovat silu prevodnikov ako vypoctového
modelu. A ako som uz uviedol vyssie, rozhodol som sa aplikovat tieto znalosti v oblasti bio-
informatiky, konkrétne som sa zameral na proces proteosyntézy u prokaryotickych buniek.

Zameranie na oblast bioinformatiky som zvolil z dévodu, Ze je to v sicasnosti velmi
rychlo sa rozvijajuca oblast, a zaroven pracuje s datami (sekvencie DNA/mRNA), ktorych
spracovanie je mozné automatizovat aj aplikaciami zaloZzenymi préave na prevodnikoch, ktoré
st zameranim tejto prace.

Vysledkom je aplikédcia schopnd prijat retazec DNA (pripadne mRNA) a nésledne sy-
mulovat procesy transkripcie a translicie, ktorych produktom je protein alebo skupina pro-
tefnov reprezentovanych ako retazec (alebo retazce) aminokyselin. Aplikdcia prijima tieto
sekvencie dvomi sposobmi: zadanim priamo na vstupe alebo ako obsah prilozeného stuboru,
ktory by mal spliiat §tandardy formatu FASTA — najéastejiie pouzivaného formétu v ob-
lasti bioinformatiky a biochémie. (AvsSak je mozné zadat aj iné forméty siborov.) Zaroven
aplikdcia poskytuje moznost vygenerovania sekvencie DNA a jej nasledné spracovanie.

V kapitole 2 sa nachddzaja definicie zdkladnych pojmov potrebnych pre definovanie
prevodnikov, odvodzovanie pravidiel, na zaklade ktorych tieto vypoctové modely pracujt,
a taktiez pre zdkladné uvedenie do problematiky v oblasti mnozin a formalnych jazykov.

Nasledujuice kapitoly si venované skiimanym druhom prevodnikov (3) a zdkladom mo-
lekuldrnej biologie (4). Zatial ¢o kapitola 3 definuje jednotlivé druhy prevodnikov, ich vlast-
nosti (napr.: konfiguracia, vypoctovy krok...) a princip ich préce, tak v kapitole 4 si prezen-
tované zakladné pojmy z oblasti molekularnej biolégie, ktoré st nevyhnutné pre pochopenie
procesov, ktoré vysledna aplikacia vykonava. Rovnako tu s prezentované ako aj definicie,
tak aj ilustra¢né priklady procesov transkripcie a tramsldcie genetickej informacie.

Kapitola 5 predstavuje konceptualny navrh uz vyssie spominanej aplikécie, detailne
popisuje implementaciu jej jednotlivych Casti a nasledne sa venuje testovaniu funkcionality
a validacii ziskanych dat.

Tato aplikacia implementuje tri prevodniky. Dva konecné, z ktorych prvy slizi ako scan-
ner, ¢ize je schopny uréit druh a spravnost vstupnych sekvencii, a druhy, ktory priamo im-
plementuje proces transkripcie vstupnych sekvencii (meni tymin na uracil). Treti prevodnik
je zasobnikovy, ktorého zasobnik je na svojom vrchole schopny pracovat s retazcom dizky
dva symboly, a teda priamo implementuje proces transldcie. Nasledne si prezentované zis-



kané vysledky, ktoré si porovnavané s vysledkami ziskanymi z webovej aplikacie Sequence
Manipulation Suite', ktord mimo iného je tiez schopnd prekladat sekvencie DNA/mRNA
na sekvencie aminokyselin.

Poslednou kapitolou je zaver 7, v ktorom sa zhrnuté vysledky tejto prace, rovnako ako
vyhliadky do budicna pre dalsi vyvoj navrhnutej aplikacie.

!Sequence Manipulation Suite — dostupné na https://www.bioinformatics.org/sms2/index.html


https://www.bioinformatics.org/sms2/index.html

Kapitola 2

Matematicky zaklad

Tato kapitola definuje zakladné pojmy, ktoré si dalej vyuzité pre definicie réznych typov
prevodikov, mnozin pravidel tychto prevodnikov alebo demonstraciu prikladov pouzitia.
Definicie tychto pojmov si prevzaté z [10], [9] a [2].

Mnozina

Mnozina je sihrn dobre rozliSitelnych entit, ktory chipeme ako celok. Algebrické mnoziny
oznacujeme velkymi pismenami latinskej abecedy. Entity, ktoré mnozina obsahuje, sa na-
zyvaji prvky mnoziny. Oznacujeme ich malymi pismenami latinskej abecedy. Napr.:A =
{¢,d,5,d, g}.

Rozdelenie mnozin
1. Konec¢né — maju kone¢ny pocet prvkov.
2. Nekonecné — spocitatelné, nespocitatelné.
3. Prazdne — neobsahuje ziaden prvok. A = 0.
4. Neprazdne — obsahuji 1..n prvkov. A # ().
5. Disjunktné — nemaju spolocné prvky, ich prienik je prdzdna mnozina: AN B = ().

6. Nedisjunktné — AN B # 0.

Mnozinové operacie

1. Zjednotenie mnozin A a B je mnozina vSetkych spolo¢nych prvkov z mnoziny U, ktoré
patria aspon do jednej z mnozin A alebo B (AU B).

2. Prienik mnozin A a B je mnozina vsetkych prvkov, ktoré patria do mnoziny A a
zéroven do mnoziny B (AN B).

3. Rozdiel mnozin A a B je mnozina vSetkych prvkov, ktoré patria mnozine A, ale
nepatria mnozine B (A — B).

4. Doplnok (komplement) mnoziny A je mnozina vSetkych prvkov patriacich mnozZine
U, ktoré nepatria mnozine A, oznacuje sa A’ = U — A.



5. Karteziansky st¢in mnozin A, B je mnozina vSetkych usporiadanych dvojic [z, y], kde
x € Aay € B. Inymi slovami: je to mnozina vSetkych usporiadanych dvojic, ktorych
prva zlozka je z prvej mnoziny (teda z mnoziny A) a druhd zlozka z druhej mnoziny
(teda z mnoziny B).
Abecedy a symboly
Abeceda je konecnd, neprazdna mnozina elementov, ktoré nazyvame symboly. Ak oznac¢ime

abecedu X, potom ¥ = {u,v,1,2} je abeceda obsahujica $tyri symboly.

Retazec

Nech X je abeceda.
1. € je retazec na abecedou X.

2. Ak z je refazec nad X a z € X, potom xz je refazec nad abecedou X.

Dizka retazca
Nech z je retazec nad abecedou ¥. Dlzka retazca z, | « |, je definovana:
1. Ak z = ¢, potom |z | = 0.

2. Ak z = ay..ap, potom | x| = n, pren >1aa; € ¥ pre vsetky i = 1,..,n.

Konkatenacia retazcov

Nech z a y st dva retazce nad abecedou X. Konkatenacia x a y je retazec xy.

Podretazec

Nech z a y st dva retazce nad abecedou Y. x je podratazec y, ak existuju retazce 21, z2 nad
abecedou Y, pricom plati: z1x20 = y.

Jazyk

Nech >»* znac¢i mnozinu vSetkych refazcov nad . Kazda podmnozina L C ¥* je jazyk nad
3.



Kapitola 3

Prevodniky

Této kapitola bola prevzata z [10], [4], [9] a [1] a definuje jednotlivé druhy prevodnikov, ich
vlastnosti (napr.: konfiguracia, vypoctovy krok...) a princip ich prace.

3.1 Konec¢ny prevodnik

Konec¢ny prevodnik je vypoctovy model vychadzajici z koneéného automatu. Avsak oproti
kone¢nému automatu, disponujicemu len jednou (vstupnou) péskou, disponuje dvomi pas-
kami — vstupnou paskou, urc¢enou len pre ¢éitanie a paskou vystupnou, uréenou len pre vypis
na vystup. Konecny prevodnik M sa teda sklada zo vstupnej/vystupnej péasky, ¢itacej/za-
pisovacej hlavy a kone¢ného stavového riadenia.

Obidve pasky st rozdelené na stvorce. Kazdy Stvorec vstupnej pasky obsahuje jeden
symbol vstupného slova, aj...a;...a,,. Symbol a; reprezentuje aktudlne precitany symbol.
Vystupnd paska je nekonecénd smerom vpravo. Ak vystupnd paska obsahuje slovo by...b,,
tak potom sa zapisovacia hlava nachadza jeden Stvorec za Stvorcom obsahujtci b,. Ko-
necné stavové riadenie je reprezentované ako konecna mnozina stavov a konec¢nou relaciou
reprezentovanou ako mnozina vypoctovych pravidiel. Graficky je kone¢ny prevodnik a jeho
jednotlivé casti znazorneny na obrazku 3.1.

Konecné stavové

riadenie
Aktualny stav “tacia b
/ Citacia hlava
v  Vstupnd paska
Zapisovacia hlava
v Vystupna paska
\ " bl ces bn ces
Pociatocny stav Koncovy stav

Obr. 3.1: Kone¢ny prevodnik



Konec¢ny prevodnik, M pracuje vykonavanim vypoctovych krokov podla definovanych
vypoctovych pravidiel. V priebehu vypoctového kroku, M zmeni aktualny stav, preéita nula
alebo jeden vstupny symbol a vypise vystupné slovo. Ak M precita vstupny symbol a;, tak
nasledne posunie svoju ¢itaciu hlavu o jeden stvorec vpravo. Avsak, ak M neprecita ziaden
symbol, tak ¢itacia hlava zostava statickd. V pripade zapisovacej hlavy sa hlava posunie o
jeden stvorec za vystupné slovo. Jeden zo stavov koneéného prevodnika M je defnovany ako
paciatoc¢ny a niektoré stavy ako stavy koncové. Nech vstupnd paska prevodnika M obsahuje
slovo x a vystupné paska je préazdna. M zacne preklad slova z z paciatoéného stavu. Ak
dokaze M vykonat sekvenciu vypoctovych krokov takych, ze precita celé x, vypise vystupné
slovo y a vstupi do koncového stavu, tak potom M preklada x do y. Mnozina, ktora obsahuje
vSetky péry slov preloZenych tymto spésobom, tvori preklad definovany M. [10]

Koneé¢né stavové riadenie

Koncovy stav
l Vstupna paska
|
<“<—— X ——>

Pociato¢ny stav/ , . Vystupna paska

aktualny stav

Koneé¢né stavové riadenie

Koncovy stav/

aktuél Vstupnd piska vy
€«“— x —>

%&n}'/ stav Vystupnd paska ¢

y >

A

Obr. 3.2: Praca kone¢ného prevodnika



3.1.1 Definicia — konec¢ny prevodnik
Koneény prevodnik je patica M = (Q, %, R, s, F'), kde:
e () je kone¢na mnozina stavov,

e Y je abeceda, pre ktoru plati: X NQ = A, a zaroven: 3 = 37 U X, kde X1 je
vstupna abeceda a Yo je vystupna abeceda,

R C Q(XU{e}) x QX7 je konecnd relacia,

s € @ je pocdiatocény stav,
e ' C () je mnozina konec¢nych stavov.

Uvazujme kone¢ny prevodnik M = (Q, %, R, s, F). Cleny R sa nazjvaji pravidld, ¢ize R
obsahuje koneéni mnozinu definovanych pravidiel. Majme napriklad pravidlo (pa, ¢z) € R,
pricom p,q € Q,a € (X¥1U{e}) a z € (X¥pU{e}). Namiesto zapisu (pa, gz), mdzeme pravidlo
zapisat nasledovne:

r:pat qz

kde pa je lava strana pravidla r a gz tvori jeho prava stranu. [10]

3.1.2 Definicia — konfiguracia
Nech M = (Q, %, R, s, F) je konecny prevodnik. Konfigurdcia M je trojica (¢, z,y), kde:
e ¢ € (@ je aktudlny stav,

e x € X5 je zvysna Cast vstupného retazca na vstupnej paske, pricom prvy symbol z z
lava je pod ¢itacou hlavou,

e y € Yo je vystupny retazec, ktory bol zapisany na vystupnia pasku do tohto
momentu. [1], [9]

3.1.3 Definicia — vypoctovy krok
Nech M = (Q, %, R, s, F) je koneény prevodnik. Dalej, nech
X1 = (qlaxay) ax2 = (QQ’U),yZ)

st dve konfiguracie kone¢ného prevodnika M a nech r : gia - goz € R. Tak M vykona
vypoctovy krok z x1 do x2 na zdklade pravidla r ([1], [9]), symbolicky zapisané ako:

X1 xz2 [r]



3.1.4 Priklad — vypoctovy krok
Uvazujme koneény prevodnik M = (Q, %, R, s, F') a konfigurdciu
x1 = (q1,az,y),

kde g1 € Q,a € X1,z € ¥ ay € 3j. Ako obr. 4.3 ukazuje, (g1, ax,y) reprezentuje aktualnu
konfiguraciu M:

1. q1 je aktudlny stav, v ktorom sa M nachadza.

2. ax je doposial neprec¢itany suffix vstupného slova.

3. y je vystupné slovo vypisané do tohto momentu na vystupnd pasku. Vystupné hlava
ukazuje na prvy Stvorec za vystupnym slovom.

¢ Vstupna paska

a |[€&—x —>»

Vystupna paska ¢

€<y —>»

Obr. 3.3: Znazornenie aktuilneho stavu kone¢ného prevodnika

Dalej uvazujme vypoétovy krok zodpovedajici pravidlu: 7 : gia F g2z € R. Kedze obe
a i z sa moézu rovnat e, tak rozliSujeme tieto nasledovné pripady:

.aEE[/\ZEEJOr
a:es/\zEZ)g
LaEXINz=¢
a=eNz=c¢

0 o=

1. Za predpokladu, ze plati a € X1 Az € EJOF , tak M zmeni stav z ¢; na g2, precita symbol
a zo vstupnej pasky, posunie vstupnd hlavu o jeden stvorec vpravo, zapise z na vystupnu
pasku a nastavi vystupnu hlavu tak, aby ukazovala na prvy stvorec za z.

2 Aka=cecNz€ 23, tak pravidlo r je mozné zapisat nasledovne: r : ¢; F ¢2z. Podla tohto
pravidla, M zmeni stav z q; na g, pricom zapise z na vystupnu pasku a nastavi vystupnu
hlavu tak, aby ukazovala na prvy stvorec za z. Avsak vstupnd hlava ostédva v povodne;j
polohe.

3.V pripade, ze a € ¥ A\ z = ¢, tak pravidlo r je mozné zapisat nasledovne: r : g1a - ga. M
zmeni stav z q; na go, posunie vstupnu hlavu o jeden Stvorec vpravo, avsak na vystup nie
je vypisané ni¢ a vystupna hlava ostava staticka.

4. Ak a = ¢ N\ z = ¢, tak r je mozné upravit nasledovne: r : ¢ - g2. V tomto pripade M
zmeni stav z g1 na ¢o, avsak nic¢ neprecita ani nezapise, a zaroven vstupna a vystupna
hlava zotrvaju na svojich miestach.

10



¢ Vstupna paska

?

a |€— x —>

@.
@.

Vystupna paska ¢

«—y—>

Vstupna paska v

o &

Vystupna paska ¢

«——y—> [«—2z—>

Obr. 3.4: vypoctovy krok

3.1.5 Sekvencia krokov

Opét uvazujme koneény prevodnik M = (@, X, R, s, F'). Nech y je akdkolvek konfigurdcia
M. M vykoné nula vypoctovych krokov pri prechode z x do x podla e:

x F0 x [¢]
Dalej uvazujme sekveciu konfiguracif
X0 -5 Xn
pre n > 1 taku, pre ktoru plati:
Xi—1 " xi [ri]

kde r; € R,i = 1,...,n. Tak potom M vykona n vypoctovych krokov z xg do x, podla
pravidiel ry...r,, ¢o je mozné zapisat ako:

Xo F"™ Xn [r1..0]

Nésledne uvazujme dve konfiguracie M, a to x1 a xa.

1. Ak existuje n > 1 také, Ze plati: x1 F" x2[p], tak moZeme uvazovat, ze: x1 = xa[p].
2. Ak existuje n > 0 také, ze plati: x1 F™ x2[p], tak moézeme uvazovat, ze: x1 F=* xa[p].
kde p reprezentuje sekvenciu n pravidiel z mnoziny R, pricom plati p = € ak n = 0. [10]
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3.1.6 Preklad definovany kone¢nym prevodnikom

Nech M = (Q, %, R, s, F) je konecny prevodnik, x € X7 a y € 37,. M prekladd x na y len
ak:

(s,2,€) = (f,6,9)
pre f € F. Tak potom preklad definovany M, T'(M) je:
T(M)={(z,y) :x € X}, y € £}, a M preklada z na y}
Prislusny vstupny jazyk k T'(M) je definovany ako:
Li(M)={z:(xz,y) € T(M) pre nejaké y € X5}
Prislusny vystupny jazyk k T'(M) je definovany ako:
Lo(M) ={z: (x,y) € T(M) pre nejaké y € ¥7}

Nech M = (Q, %, R, s, F) je kone¢ny prevodnik. Potom, ako bolo demonstrované v tejto
podsekcii, obidva jazyky L;(M) aj Lo(M) su regularne. [10]

3.2 Zasobnikovy prevodnik

Zéasobnikovy prevodnik je vypoctovy model zalozeny na zasobnikovom automate, pricom
rozdiel medzi nim a konec¢nym prevodnikom je, ze zdsobnikovy prevodnik obsahuje okrem
vstupnej a vystupnej pasky este aj zdsobnik.

Zasobnik ma rovnaky vyznam ako u zdsobnikového automatu. Hlavni tlohu zohréava
pri vypoctovom kroku, kedy prevodnik precita nula alebo jeden symbol zo vstupnej pasky,
zmeni stav, nahradi vrchny symbol na zasobniku inym symbolom alebo slovom a vypise
vystupné slovo na vystupni pasku.

Na zaciatku prekladu obsahuje vstupné paska slovo x, zdsobnik obsahuje len pociatoény
symbol S, vystupna paska je tiplne prazdna a prevodnik sa nachadza v pociato¢nom stave.
Ak zasobnikovy prevodnik M dokéze z tejto pociatocnej konfiguracie precitat celé vstupné
slovo x, zapisat vystupné slovo y a dosiahnut koncového stavu, tak potom M preklada
x na y. Mnozina obsahujica vsetky pary slov prelozenych tymto spésobom tvori preklad
definovany M. [4], [10]

3.2.1 Definicia — zasobnikovy prevodnik
Zasobnikovy prevodnik je usporiadand péatica M = (Q, %, R, s, F'), kde:
e () je konecna mnozina stavov;

e Y je abeceda, pre ktort plati: ¥ N Q = 0, a zdroven: ¥ = X; U Xp UXpp, kde X7 je
vstupnd abeceda, X je vystupnd abeceda ¥ pp je zédsobnikovd abeceda obsahujica
pociatoc¢ny symbol S

R C YppQ(ErU{e}) x ZppQXY je konecnad relacia;

e 5 € () je pociatocny stav;

F C @ je mnozina kone¢nych stavov. [10]
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Citacia/zapisovacia

Koneéné stavové
riadenie

hlava
Zasobnik v
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Citacia hlava
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\ 4 Vs

tupna paska

aj

am

Zapisovacia hlava

okc
QO

Pociato¢ny stav Koncovy stav

y Vystupna paska

Obr. 3.5: Zasobnikovy prevodnik

3.3 Rozsireny zasobnikovy prevodnik

Rozsireny zasobnikovy prevodnik je vypoctovy model rozsirujici moznosti zasobnikového
prevodnika tym, ze umoznuje pracovat s viac ako jednym symbolom na vrchole zdsobnika.

3.3.1 Definicia — rozsireny zasobnikovy prevodnik

kde

M=(Q.%,R,s,F)

R CYppQ(ErU{e}) x ¥ppQ%Y je konecnd relacia;
Ostatné casti — @, X, s, F maju rovnaky vyznam ako v pripade zasobnikového prevodnika.

[10]

Citacia/zapisovacia

Koneéné stavové
riadenie

hlava
Rozsireny zasobnik v
A, A Ay

n i

Citacia hlava

Aktudlny stav
@A/

v  Vstupnd paska

aj

a:

am

Zapisovacia hlava

ofc
QQ

Pociato¢ny stav Koncovy stav

y Vystupna paska

Obr. 3.6: Rozsireny zasobnikovy prevodnik
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3.3.2 Definicia — konfiguracia

Nech M = (Q,%, R, s, F) je rozsireny zasobnikovy prevodnik. Konfigurdcia M je Stvorica
(q7 x? a? y)? kde:

e g € je aktudlny stav;

e x € XY je zvySna Cast vstupného retazca na vstupnej péaske, pricom prvy symbol z z
lava je pod ¢itacou hlavou;

e o € ¥} je n-tica symbolov tvoriacich retazec na vrchole zasobnika, pricom pre
kazdy symbol n tohto refazca plati, ze n € Xpp;

e y € Yo je vystupny retazec, ktory bol zapisany na vystupnia pasku do tohto
momentu. [1], [9]

Citacia/zapisovacia . .
P Citacia hlava
hlava

Rozsireny zasobnik

# S w u Zapisovacia hlava
v Vystupna paska

«— vy —>

Vstupna paska

2 |€E— x =

Obr. 3.7: Konfiguracia rozsireného zasobnikového prevodnika

3.3.3 Definicia — vypoctovy krok
Nech M = (Q,%, R, s, F) je rozsireny zasobnikovy prevodnik. Dalej, nech
x1 = (¢, 2, a1,y) a x2 = (g2, w, az, yz)

su dve konfiguracie M a nech r : uAqia - vBgez € R, kde
71,02 € Q,a € Xr,2 € Xpo,u,v € Xpp, A, B € ¥p. Tak M vykond vypoctovy krok z x1
do x2 na zéklade pravidla r ([1], [9]), symbolicky zapisané ako:

x1F xz [r]

3.3.4 Priklad — vypoctovy krok

Uvazujme rozsireny zasobnikovy prevodnik M = (Q, %, R, s, F'), ktory je schopny pracovat
s dvomi vrcholnymi symbolmi na zasobniku zaroven a konfiguraciu

X1 = ((Ihax» Oél,y),

kde g1 € Q, a € X1, x € ¥}, oy € Epp a y € X7. Ako obr. 3.7 ukazuje, (q1,ax,a1,y)
reprezentuje aktualny stav M:
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. q1 je aktudlny stav, v ktorom sa M nachadza.

. ax je doposial neprecitany suffix vstupného slova.

. a1 je dvojica najvyssich symbolov zdsobnika.

. y je vystupné slovo vypisané do tohto momentu na vystupni pasku. Vystupnd hlava
ukazuje na prvy stvorec za vystupnym slovom.

W N

Dalej uvazujme vypoctovy krok zodpovedajici pravidlu: r : uwgqia F vugez. Taktiez
uvazujme, ze {u,w,v,a,z} # {e}. M vykond vypoctovy krok ilustrovany na obr. 3.8 podla

pravidla r.
Citacia/zapisovacia y
hlava Citacia hlava
v  Vstupné paska
a  |€E— x —»
Rozsireny zasobnik \ 4
# S w u @ @ Zapisovacia hlava
v Vystupna paska
“«— vy —>
Citacia/zapisovacia 5
hlava Citacia hlava
y  Vstupnd paska
a | x =P
Rozsireny zasobnik \ 4
# S w u v @ ' Zapisovacia hlava
Vystupna paska l

€« vy —> €7

Obr. 3.8: Vypoctovy krok rozsireného zasobnikového prevodniku
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3.3.5 Sekvencia krokov

Opét uvazujme rozsireny zasobnikovy prevodnik M = (Q, 3, R, s, F'). Nech x je akdkolvek
konfiguracia M. M vykona nula vypoctovych krokov pri prechode z x do x podla e:

x F0 x [e]
Dalej uvazujme sekveciu konfiguracif
X0 25 Xn
pre n > 1 taku, pre ktoru plati:
Xi—1 " Xi [ri]

kde r; € R,i = 1,...,n. Tak potom M vykona n vypoctovych krokov z xg do x, podla
pravidiel ry...r,, ¢o je mozné zapisat ako:

Xo F" Xn [r1.-7n]
Nasledne uvazujme dve konfiguracie M, a to x1 a xo.
1. Ak existuje n > 1 také, ze plati: x1 F" x2[p], tak mozeme uvazovat, ze: x1 =1 xa[p].

2. Ak existuje n > 0 také, ze plati: x1 F™ x2[p], tak modZeme uvazovat, ze: x1 H* xa[p].
kde p reprezentuje sekvenciu n pravidiel z mnoziny R, pricom plati p = € ak n = 0. [10]

3.3.6 Preklad definovany rozsirenym zasobnikovym prevodnikom

Nech M = (Q, %, R, 5, F) je rozsireny zasobnikovy prevodnik, z € ¥} a y € 37,. M preklada
z na y len ak:

(s,x,S,€) F* (f,€e,2,9)
pre f € F a z € ¥} . Tak potom preklad definovany M, T'(M) je:
T(M) ={(z,y) : v € ¥}, y € 55, a M prekladd = na y}
Prislusny vstupny jazyk k T'(M) je definovany ako:
Li(M) ={x: (x,y) € T(M) pre nejaké y € ¥}
Prislusny vystupny jazyk k T'(M) je definovany ako:
Lo(M)={z: (z,y) € T(M) pre nejaké y € ¥7}

Nech M = (Q,%, R, s, F) je kone¢ny prevodnik. Potom, ako bolo demonstrované v tejto
podsekcii, obidva jazyky L;(M) aj Lo(M) st regularne. [10]
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Kapitola 4

Zaklady molekularnej biolégie

Této kapitola bola prevzata z [7], [11], [8], [6] a [3].

4.1 Bunka

Najjednoduchsi organizmus schopny samostatného zivota, ktory:

e je vnutorne rozdeleny na jadro ako nositela genetickej informéacie a cytoplazmu, v
ktorej sa uskutocénuju metabolické procesy,

e proti okoliu je ohrani¢eny plazmatickou membranou,

e vyznacuje sa vsetkymi zdkladnymi zivotnymi funkciami (autoreprodukcia, metabo-
lizmus, autoreguldcia v zavislosti na prostredi) s rozvinutym mechanizmom prenosu
genetickej informacie (replikdcia DNA, transkripcia, translacia). [7]

4.1.1 Prokaryoticka bunka

Bunka, ktorej zdkladnym znakom je pritomnost prokaryotického jadra (nukleoidu) v cy-
toplazme a nepritomnost mitochondrii, plastidov, Golgiho systému a endoplazmatického
retikula. [7]

4.1.2 Eukaryoticka bunka

Bunka, ktorej zakladnym znakom je pritomnost eukaryotického jadra oddeleného od cyto-
plazmy obalom jadra a pritomnost mitochondrii (v zivo¢isnych bunkéch) alebo mitochondrii
a plastidov (v rastlinnych bunkach), Golgiho systému a endoplazmatického retikula. [7]

4.2 Nukleové kyseliny

Nukleové kyseliny st makromolekulové zluceniny pritomné vo vSetkych bunkich (najéas-
tejsie v jadre, v ktorom boli objavené ako prvé). Ich vyznam spociva v prenose a uchovani
genetickej informacie a urceni priebehu biosyntézy bielkovin v bunkach. Kazda nukleova
kyselina je zlozena z troch zakladnych casti:
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e kyseld cast (zvySok kyseliny fosforecnej H3POy),

o zisadita cast (pyrimidinova baza - Uracil(U), Cytozin(C), Tymin(T), alebo purinova
baza - Adenin(A), Guanin(G)),

e cukornatd ¢ast (5-D-ribofuranosu, 2-deoxy-(3-D-ribofuranosu). [3]

Kysela cast’ .
Zasadita cast’

Cukornata
Cast’

Kysela cast’ .
Zasadita cast’

Cukornata
Cast’

Kysela cast’ .
Zasadita cast’

Cukornata
Cast’

Kysela cast’ .
Zasadita cast’

Cukornata
Cast’

Obr. 4.1:

4.3 Nukleotidy

Ak sa k nukleosidu (spojenie zdsaditej s cukornatou zlozkou) naviaze kyseld cast (zvySok
kyseliny fosforecnej), vznikne nukleotid. Kedze prichddza k reakcii kyseliny s hydroxilovou
skupinou naviazanou na uhlovodikovom ratazci, nastava proces nazyvany esterifikicia (re-
akcia kyseliny s alkoholom R—OH pri si¢asnom odstiepeni vody). Jednotlivé nukleotidy st
spolu prepojené a vytvaraju polynukleotidovy refazec, ktory je zakladom sStruktiry nukle-
ovych kyselin. Nazov nukleotidu je tvoreny z ndzvu nukleosidu a koncovky fosfdt. Nukleové
kyseliny obsahuji 103 — 10® nukleotidov a ich relativna moldrna hmotnost dosahuje az 10°.
3]
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4.4 Typy nukleovych kyselin

Rozlisujeme dva typy nukleovych kyselin, a to ribonukleové kyseliny(RNA) a deoxy-
ribonukleové kyseliny(DNA). O zaradeni jednotlivej kyseliny rozhoduje v nej pritomny
sacharid.

4.4.1 Ribonukleové kyseliny(RNA)

Ak je v molekule kyseliny pritomny vyhradne sacharid g-D-ribofuranosa, ide o RNA. RNA
moze obsahovat (zo zésaditych zloziek) vyhradne adenin, uracil, cytozin a guanin. Mole-
kuly RNA st vic¢sinou jednovldknové, a preto rozlisujeme 3 zakladné typy ribonukleovych
kyselin:

e Medidtorovda RNA (mRNA) — obsahuje prepis genetickej informécie.

e Transférovi RNA (tRNA) — zaistuje prenos aminokyselin do miest biosyntézy bielko-
vin.

e Ribozémovda RNA (rRNA) — podiela sa na tvorbe ribozémov. [3], [11]

4.4.2 Deoxyribonukleové kyseliny(DNA)

Ak je v molekule kyseliny pritomny sacharid 2-deoxy-g-D-ribofuranosa, ide o deoxyribo-
nukleové kyseliny DNA. Zpomedzi zasaditych zloziek mdze DNA obsahovat adenin, tymin,
cytozin alebo guanin.

DNA je nositelom genetickej informéacie. Poradie jednotlivych zloziek — A, T,C,G — v
molekule udava primarnu struktiru DNA. Samotna molekula DNA mé tvar dvojsriibovnice.
Usporiadanie molekuly do tohto tvaru umoznuju vodikové vézby, ktoré vznikaji medzi
atémami zasaditych zloziek. Vazanie vodikovymi vizbami je ovplyvnené komplementaritou
béazi, kedy sa adenin viaze s tyminom pomocou dvoch vodikovych vazieb (A=T) a cytozin s
guaninom pomocou troch vodikovych vazieb (C' = G). Spojenie je prevedené tak, ze hlavné
vldkno m4 orientdciu od 5’ ku 3’ koncu a druhé komplementirne vldkno vo smere od 3’ ku
5" koncu. Z to vyplyva, Ze na zdklade znalosti Struktiry jedného z retazcov dvojsriibovnice
mozeme odvodit Struktiru jemu komplementarneho retazca. [3], [11]

Priklad — princip komplementarity [8]

Majme jeden z dvoch retazcov dvojsribovnice DNA 7y orientovany od 5 ku 3’ koncu.
Dopocitajme retazec ry podla principu komplementarity.

ri: CCTTCACCAATTAAGGGG

Ak vychadzame z principov komplementarity uvedenych v podsekeii 4.4.2, podla ktorych
sa adenin viaze s tyminom a cytozin s guaninom, tak retazen ro bude vyzerat nasledovne:

ro: GGAAGTGGTTAATTCCCC
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4.5 Prenos genetickej informacie

4.5.1 Replikacia

Replikacia DNA je proces tvorby kopii molekuly DNA, prevadzanej najmé pri bene¢nom
deleni. Ustrednym prvkom je pri tom enzym polymerdza. Dvojsrabovnica DNA je rozpleten
na dve oddelené vldkna a ku kazdému vlaknu sa v mieste zvanom replikacnd vidlica postupne
tvori nové komplementarne vldkno. Enzym polymerdza taktiez zabezpecuje, ze replikacia
DNA prebehne bez chyb a buda vytvorené dve identické molekuly DNA. [11]

4.5.2 Transkripcia

Transkripcia je proces, pri ktorom sa Specifické ¢asti DNA tzv. gény kopirované do mole-
kuly RNA. Samotny proces zacina rozpletenim kratkeho tiseku dvojsriibovnice DNA | jeden
z retazcov potom slizi ako Sablona pre syntézu RNA. Rovnako ako pri replikacii DNA,
je aj nukleotidova sekvencia RNA urcend komplementdrnym parovanim bézi. Ak sa volny
ribonukleotid sparuje s deoxyribonukleotidom v retazci DNA, ktory slizi ako sablona, je
kovalentne pripojeny k rasttiicemu retazcu RNA v enzymom katalyzovanej reakcii. Retazec
RNA vznikajuci transkripciou - transkript - je teda postupne predlzovany a ma rovnaku
sekvenciu ako vldkno DNA, ktoré je komplementarne k retazci DNA, sliziacemu ako Sab-
l6na.

Transkripcia sa vsSak 1isi od replikacie v niekolkych zdsadnych bodoch. Oproti novo-
vzniknutej DNA nezostava RNA spojend so Sablénou DNA vodikovymi vizbami. Namiesto
toho dochadza ihned za miestom, kde bol pridany ribonukleotid, k obnoveniu dvojsribovitej
struktiry DNA a vytesneni vldkna RNA. Preto si molekuly RNA jednovldknové. Vzhla-
dom na to, ze dochddza k prepisu len malej ¢asti DNA, si molekuly RNA ovela kratsie nez
DNA.
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Enzym, ktory prepisuje DNA do RNA, sa nazyva RNA-polymerdza, ktord sa viaze na
oblast tzv. promotoru — $pecifické oblast pred pociatkom génu (cca 30 bézi). Rovnako ako
DNA-polymerdza, ktoréd katalyzuje replikaciu, katalyzuje RNA—polymerdza vznik fosfodie-
restovej vizby, ktora spojuje jednotlivé nukleotidy a vytvara tak cukor—fosfatova kostru
RNA. Vyslednd molekula sa oznacuje ako mRNA (medidtorovd). [11]

4.5.3 Translacia

Translécia je preklad genetickej informécie z poradia nukleotidov v mRNA (ziskanej pro-
cesom transkripcie) do poradia aminokyselim v polypeptidovom retazci prostrednictvom
genetického kédu. Aminokyseliny sa na miesto syntézy (do ribozémov) transportuji pomo-
cou tRNA. Druh aminokyseliny urcuje koddn (sekvencia troch po sebe nasledujicich nuk-
leotidov) mRNA a komplementarny antikodén tRNA. Samotny proces translacie sa sklada
z nasledujucich styroch faz:

e Naviazanie mRNA na ribozém — na mali podjednotku ribozému sa napaja mRNA.
Ribozém sa po molekule prestva, pricom sa na volny koniec mRNA moéze nadviazat
dalsi ribozém. (vznikd polyribozom, t. j. komplex molekuly mRNA, po ktorej sa po-
suvaju viaceré ribozémy) V ribozéme sa nachadzaju dve oblasti velkosti koddnu, cez
ktoré sa presiva mRNA a na ktoré sa viaze tRNA: aminoacylové miesto vizby (tu
sa viaze tRNA nestica svoju aminokyselinu) a peptidylové miesto vazby (tu sa viaze
tRNA nestica svoju aminokyselinu + uz nadviazany polypeptidovy retazec).

e Iniciicia translacie — Translacia zacne, ked sa posunom na peptidylové miesto vizby
dostane iniciacngy kodén molekuly mRNA (AUG), na ktory sa naviaze inicia¢nd tRNA
s antikodénom (UAC) s nadviazanou inicia¢nou aminokyselinou, metioninom.

e Proteosyntéza (Transport) — Posunom mRNA sa na aminoacylové miesto vézby do-
stane nasledujuci kodon, na ktory sa napoji prislusny komplex aminoacyl-tRNA. Medzi
obidvoma aminokyselinami vzniké peptidova vézba (vzniké dipeptid). Nastane dalsi
posun o jeden kodon a tRNA sa z aminoacylového miesta presunie s nadviazanym
dipeptidom na peptidylové miesto, odkial vytesni predchadzajicu tRNA. Na amino-
acylové miesto sa dostane novy koddn, na ktory sa napoji dalsi aminoacyl-tRNA s
komplementdrnym antikodéonom a prisluSnou aminokyselinou. Medzi aminokyselinami
vznika peptidova véazba (vznika tripeptid). tRNA sa presunie na peptidylové miesto a
vytesni predchadzajicu tRNA. Tento proces sa opakuje a polypeptid narasté.

e Terminacia translacie — Translacia sa skon¢i, ked na aminoacylové miesto pride termi-
nacny kodon mRNA (UGA, UAA, UAG), pre ktory neexistuje komplementdrny anti-
koddon tRNA, neméze sa teda napojit dalsia aminokyselina. K terminacnému koddonu
sa naviaze terminacny faktor, ktory hydrolyzuje vizbu medzi peptidovym retazcom a
tRNA. Novovytvoreny polypeptidovy retazec sa z ribozému uvolni. [11], [5]
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U C A G

U fuuu fenylalanin| UCU serin UAU tyrosin uGU cystein
uucC fenylalanin| UCC serin UAC tyrosin UGC cystein
UUA leucin UCA serin UAA stop UGA stop
uuG leucin UCG serin UAG stop UGG tryptofan

C [cuu leucin CCU prolin CAU histidin | CGU arginin
CcucC leucin CCccC prolin CAC histidin | CGC arginin
CUA leucin CCA prolin CAA glutamin | CGA arginin
CuaG leucin CCG prolin CAG glutamin | CGG arginin
A |AUU  |izoleucin |ACU treonin  |AAU asparagin | AGU serin
AUC izoleucin | ACC treonin AAC asparagin | AGC serin
AUA izoleucin | ACA treonin AAA lysin AGA arginin
AUG metionin |ACG treonin  |AAG lysin AGG arginin
G |GUU  |valin GCU  |alanin |GAU kyselina |GGU | glycin
GUC  |valin  |GCC  |alanin |GAC  |*PAaEV|GGC | glycin
GUA valin GCA alanin GAA kyselina | GGA glycin
GUG  |valin GCG alanin  |GAG  |EVEMOVE GGG | glyein

Obr. 4.3: Geneticky kdéd

4.5.4 Priklad — prenos genetickej informacie

Majme jeden z dvoch retazcov dvojsriibovnice DNA 7 orientovany od 5’ ku 3’ koncu. Dalej
uvazujme, ze ide o sekvenciu DNA prokaryotickej bunky. Vykonajte proces transkripcie a
transldcia a nasledne uvedte ziskany protein reprezentovany ako retazec aminokyselin 7.

ri: GCAATGTACTTCCATCTGGAATAGAGA

Po prebehnuti procesu transkripcie, ziskame mRNA v tvare:

mRNA: GCAAUGUACUUCCAUCUGGAAUAGAGA

Nésledne je potrebné najst v sekvencii start a stop kodoén(y)

mRNA: GCAAUGUACUUCCAUCUGGAAUAGAGA

Nakoniec procesom translacie ziskame refazec aminokyselin 79

ro: MetTyrPheHisLeuGlu
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4.6 Format FASTA

Format FASTA je textovy formét vyuzivany prevazne v oblastiach bioinformatiky a bioché-
mie pre reprezentaciu sekvenciii nukleotidov alebo aminokyselin. Format taktiez umoznuje
definovanie nazvov a komentarov k jednotlivym sekvencidm. V stcasnosti sa tento format
stal univerzalnym standartom v oblasti bioinformatiky.

4.6.1 Vldastnosti formatu FASTA

Sekvencia vo formate FASTA sa zacina vzdy jednoriadkovym popisom nasledovanym 1..n
riadkov dlhou sekvenciou dat. Popisny riadok sa vzdy musi zacat symbolom ">" a predchéa-
dzat mu moéze komentar, ktorého kazdy riadok sa musi zacinat symbolom ";".

V samotnej sekvencii dat sa nesmie nachddzat prazdny riadok a ziaden riadok by nemal
obsahovat viacej ako 80 znakov. Datové sekvencie musia byt tiez zadané v Standardnych
IUB/IUPAC kédoch pre nukleové kyseliny a aminokyseliny. Tieto kédy mozu byt zadané
malymi alebo velkymi pismenami latinskej abecedy. Sekvencie je mozné ulozit v stiboroch
s priponou .fasta, .fa pre lubovolny druh sekvencie, .fna pre sekvenciu nukleovych kyselin,
faa pre sekvenciu aminokyselin a mnohymi dalsimi.

Organizicia NCBI(National Center for Biotechnology Information) definuje Standard
pre identifikatory pouzivané v riadkoch definujtcich jednotlivé sekvencie nukleovych kyselin
alebo aminokyselin. Tieto identifikdtory umoznuji sekvenciam, ktoré boli ziskané z data-
bézy, mat oznacenie a referenciu do danej databéazy. Ale kedze tieto identifikdtory nebudu
dalej v tejto praci vyuzité pre demonstraciu prikladov, a taktiez ani aplikécia, ktora bude
vysledkom tejto préace, ich vyuzitie podporavat nebude, tak ich syntax uvadzat nebudem.
Je vsak dostupnd na [6].

Priklad validnej sekvencie vo formate FASTA

>validné sekvencial
CGTTACATGAAGGTAGACCTTATCTCTCGTTACATGAAGGTAGACCT
CGTTACATGAAGGTAGACCTTATCTCTCGTTACATGAAGGTAGCTTA
ATGAAGGTAGACCTTATCTCTCGTTACATGAAGGT

;volitelny komentar
>validné sekvencia2

GCAAUGUACUUCCAUCUGGAAUAGGAATCTCTCGTTACATGAAATG
ATGAAGGTAGACCTTATCT

Priklad nevalidnej sekvencie vo formate FASTA

>nevalidna sekvencia
;volitelny komentar
CGTTACATGAAGGTAGACCTTATCTCTCGTTACATGAAGGTAGACCT

CGTTACATGAAGGTAGACCTTATCTCTCGTTACATGAAGGTAGCTTA
ATGAAGGTAGACCTTATCTCTCGTTACATGAAGGT
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Tabulka 4.1: TUB/IUPAC kédy nukleovych kyselin podporovanych formatom FASTA

A adenin C cytozin G guanin
T tymin N | A/G/C/T| U uracil
K G/T S G/C Y T/C

M A/C W A/T R G/A

B G/T/C D G/A/T H A/C/T
A% G/C/A - medzera

A alanin B D/N C cystein

D kys. asparagova E kys. glutdmova F fenylalanin
G glycin H histidin 1 izoleucin

J I/L K lysin L leucin

M metionin N asparagin O pyrolysin
P prolin Q glutamin R arginin

S serin T treonin U selenocystein
\Y valin W tryptofan Y tyrosin

7 kys. glutdmova X lubovolny - medzera

Tabulka 4.2: TUB/TUPAC kédy aminokyselin podporovanych formatom FASTA
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Kapitola 5

Implementacia

5.1 Konceptualny navrh

Ako som uz uviedol v ivode 1, cielom tejto prace je navrhnit a implementovat aplikdciu pre
prevod sekvencii DNA alebo mRNA na protein (prip. proteinov) reprezentovany vo forme
retazca (prip. retazcov) aminokyselin. Pre implementaciu som zvolil programovaci jazyk
Python 3.6 '. Vysledné aplikdcia by mala byt spustitelnd na operacnom systéme Linux
alebo Windows (pomocou podsystémov pre Linux).

Aplikécia je schopna spracovavat vstupny retazec tromi réznymi spésobmi. Pri zaklad-
nom, plno automatizovanom nastaveni, program nacita refazec, spracuje ho a vypise vysle-
dok na vystup. Druhym nastavenim je automatické krokovanie, kedy program opéft nacita
vstupny retazec, ale v priebehu spracovania postupne vypisuje konfiguraciu pouzitého pre-
vodnika v kazdom vypocetnom kroku. Poslednym nastavenim je manudlne krokovanie, kedy
program nacita vstupny retazec, vykond jeden vypoctovy krok, vypise aktudlnu konfigura-
ciu a nasledne ¢aka na interakciu uzivatela (stisk kldvesy) pre vykonanie dalsieho kroku.
Této funkcionalita je vSak aplikovand len na proces transldcie, ¢ize prevodnik Ms (5.5.1).

Uzivatel je taktiez schopny ovplyvnit sposob zadavania a format vstupného retazca,
pri¢om je program schopny rozoznat pripadné zadanie sekvencie mRNA. Samotny vstupny
retazec je mozné, bud zadat manudlne cez prikazovy riadok ako parameter programu pri
jeho spusteni, dalej ako obsah siboru uvedeného ako parameter programu pri spusteni,
pricom je mozné v subore uviest viacero sekvencii (avSak tieto sekvencie musia spliiat
podmienky formatu FASTA), alebo je mozné si nechat programom vygenerovat ndhodnu
sekvenciu DNA a s nou néasledne pracovat.

Tato aplikicia vyuziva tri prevodniky. Koneény prevodnik M; (5.3.1) reprezentujici
scanner (lexikdlny analyzator) overujuci validitu vstupnej sekvencie, a taktiez typ zadanej
sekvencie (DNA alebo mRNA). Dalej obsahuje koneény prevodnik Mo (5.4.1) vykonévajici
operéciu transkripcie a rozsireny zasobnikovy prevodnik Mj (5.5.1) vykondvajici operaciu
translacie.

5.2 Triedy

Aplikacia pracuje s piatimi roznymi triedami, pricom tri reprezentuju konfigurdcie jednot-
livych pouzitych prevodnikov. VSetky triedy st definované v stibore classes.py a vsetky
obsahuju len triedne premenné bez konstruktorov a metdd.

'Python 3.6 — dostupny na https://www.python.org/downloads/release/python-360/
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Triedy ScannerCon figuration a TranscriptionCon figuration reprezentujt konfigura-
cie koneénych prevodnikov My (5.3.1) a My (5.4.1). ScannerCon figuration obsahuje dva
atributy: stav, v ktorom sa prevodnik aktualne nachadza a obsah vstupnej pasky zodpove-
dajicej aktudlnej konfiguracii. Trieda TranscriptionCon figuration obsahuje tri atributy:
stav, vstupnu a vystupni sekvenciu, pricom polozky stav a vstupnd sekvencia st vyzna-
movo zhodné s atributmi M a atribat vystupna sekvencia obsahuje obsah vystupnej pasky
v aktudlnej konfiguracii prevodnika Mo.

Algoritmus 1: Trieda ScannerConfiguration

Class contains
stav;

vstupnaSekvencia;
end

Algoritmus 2: Trieda TranscriptionConfiguration

Class contains
stav;
vstupnaSekvencia;
vystupnaSekvencia;
end

Trieda TranslationCon figuration reprezentuje konfiguraciu rozsireného zasobnikového
pravodnika M3 (5.5.1). Obsahuje $tyri atribtity: stav, vstupné a vystupna sekvencia a vrchol
zdsobnika, pricom prvé tri si vyznamovo zhodné s atributami M. Atribat vrchol zdsobnika
obsahuje refazec diiky dva znaky, reprezentujice posledné dva precitané symboly preved-
nikom Ms.

Algoritmus 3: Trieda TranslationConfiguration

Class contains
stav;
vstupnaSekvencia;
vystupnaSekvencia;
vrcholZasobnika;
end

Dalou triedou je trieda Token obsahujica dva atribity: typ tokenu a typ chyby. Jed-
notlivé typy hodnot, ktoré moze trieda Token nadobudnit a ich vyznam si reprezentované
tabulkou 5.1. Samotny token, ktory je vystupom prevodnika M1 slizi pre rozpoznanie
druhu vstupnej sekvencie (DNA, mRNA alebo chybné sekvencia). A na ziklade jeho hod-
noty sa preda vstupnd sekvencia najprv prevodniku My (v ripade zadania DNA) pre proces
transkripcie alebo priamo prevodniku Ms (v pripade zadania mRNA) pre proces translacie.

Algoritmus 4: Trieda Token

Class contains
tokenType;
errorType;

end

Poslednou triedou je trieda ArgParserOutput obsahujica tri atribity: zoznam typov
tokenov, zoznam typov chyb a zoznam zadanych sekvencii. Kedze je mozné na vstupe prog-
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ramu zadat stbor vo formédte FASTA, ktory méze obsahovat viacero sekvencii urcenych k
prekladu, a taktiez dané sekvencie mézu byt rézneho typu (DNA, mRNA, chybnd), tak je
nutné tieto vlastnosti detekovat, uchovat a podla nich dalej predavat sekvencie pre spraco-
vanie prevodnikom My a M3.

Algoritmus 5: Trieda ArgParserOutput

Class contains
tokenTypeList;
errorTypeList;
listOfSequences;

end

5.3 Prevodnik M;

5.3.1 Definicia

Nech M; = (Q1,%1, Ry, s, F) je kone¢ny prevodnik, vykondvajici lexikdlnu analyzu vstup-
ného retazca, kde:

1 d Ql :{S,U,t,f},
e Xy =Xy U0,

e X ={A,T,U,C,G,#,i}, pricom i je prvkom mnoziny symbolov /3, pre ktort
plati: SN =0,

e Y0 ={(1,0),(2,0),(3,1),(3,2),(3,3)}, vyznam jednotlivych prvkov mnoziny sa
nachadza v tabulke 5.1,

e R ={1:54AFs,2:sGFs3:sCts,4:sTHt,5:sUF u,6:sik f(3,3),7:
s#F f(1,0),8 :uAF u,9:uCt u,10 : uG F u, 11 : wU F u, 12 : uT + f(3,2),13:
u#F £(2,0),14 :ui - f(3,3),15: tAF¢,16 : tC Ft,17 : tGF t,18 : tT + ¢, 19: tU I
f(3,1),20: t# + f(1,0),21 : ti - f(3,3)},

e s € ()1 je pociatocny stav a f € Q1 je koncovy stav.

Typ Vyznam

) Validnd DNA sekvencia
) Validnd mRNA sekvencia
) Chybny vyskyt uracilu
)

)

Chybny vyskyt tyminu

Nevalidny symbol v zadanej sekvencii

Tabulka 5.1: Tokeny a ich vyznam
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5.3.2 Funkcionalita M;

Koneény prevodnik M; slazi ako scanner (lexikdlny analyzator), ktory validuje vstupna
sekvenciu, a zaroven rozhoduje o jej type (DNA alebo mRNA). Prevodnik ¢éita po jednom
znaky zo vstupnej pasky a na zaklade pravidiel z mnoziny R; ich spractva. Ak M prejde
do koncového stavu f, tak na vystup vrati prislusny token, vid 5.1. Pri spracovani vstupne;j
sekvencie pracuje M; podla nasledujiceho algoritmu:

Algoritmus 6: Funkcionalita M;

Result: Prislusny token
Class Konfigurdcia contains
stav;
vstupnaSekvencia;
end
Konfiguracia.vstupnaSekvencia += "#’; // vloZenie zaraZzky na koniec
vstupnej sekvencie
for symbol in Konfigurdcia.vstupndSekvencia do
if symbol == i then
nastav novu konfiguraciu; // vyznam i’ vid 5.3.1
nastav prislusny chybovy token;
return Token; // (3,3)
Ise if symbol == ’#’ then
nastav novu konfigurdciu; // narazili sme na zarazku, &iZe cela
sekvencia bola uspeSne spracovana
nastav prislusny token;
return Token; // (1,0), ak sme sa v predchadzajicom vipoletnom
kroku nachadzali v stave ’s’ alebo ’t’ a (2,0) ak v stave
7u)
Ise if ((symbol == "T’) and (sme v stave 'u’)) then
nastav nova konfigurdciu; // mRNA neméZe obsahovat zloZzku
’T? (tymin), vid. 4.4.1
nastav prislusny chybovy token;
return Token; // (3,2)
Ise if ((symbol == "U’) and (sme v stave 't’)) then
nastav novu konfigurdciu; // DNA nemdZe obsahovat zlozku
’U’ (uracil), vid. 4.4.2
nastav prislusny chybovy token;
return Token; // (3,1)
else
nastav nova konfiguraciu; // ak sa nachidzame v stave ’s’ a
preCitame prvok z mnoziny {A,C,G}, v stave ’u’ a prelitame
prvok z mnoziny {A,C,G,U}, alebo ak sa nachddzame v stave
’t’ a pre&itame prvok z mnoZiny {A,C,G,T}

@

¢]

@

end

end
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A/e,Cle,G/e,U/e

Ale,Cle,Gle
/(3,2),#/(2,0),i/(3.3)

#/(1,0)./(3.3)

Obr. 5.1: Prevodnik M,

5.3.3 Priklad
Spracovanie validného vstupu

Majme vstupnt sekvenciu: © = CGTTACAAGATCTCT atvodnu konfiguraciu My : (s, z,y),
kde s je pociatoény stav M; a y reprezentuje obsah vystupnej pasky, ktord je v tomto
momente prazdna. Ak k x pripojime zarazku, jej spracovanie prevodnikom M7 bude nasle-
dovné:

sChs;sGlhs;sTHGtTHL tAR G tCHE tARL ARG G tAR G tT H it tCF it
tT =t tCHttT it t# - f(1,0)

Prevodnik M; tspesne spracoval celt sekvenciu, narazil na zarazku(#), presiel do kon-
cového stavu f a na vystupe vratil token (1,0) oznacujuci validna DNA sekvenciu.

Spracovanie nevalidného vstupu

Tento raz majme vstupnu sekvenciu x = CGTTACAAGAUCTCT a tvodnu konfigurdciu
M;: (s,z,y), ktord m4 tie isté vlastnosti ako konfigurdcia v minulom priklade. Po pripojeni
zarazky # bude spracovanie x nasledovné:

sCks;sGEs; sTHHITHEG ARG tCHE tAR G ARG GG LA G tU - f(3,1)

Prevodnik M; precital symbol U (uracil) v stave ¢, ktory znadi, ze uz v jednom z pred-
chadzajucich krokov bol precitany symbol 7' (tymin), ¢o znamend, ze validnd sekvencia
moze byt len typu DNA, avsak U sa nachddza len v sekvenciach typu mRNA. M, teda
prejde do koncového stavu f a vrati chybovy token (3,1).
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5.4 Prevodnik M,

5.4.1 Definicia

Nech My = (Q2,39, Ra, s, F') je konecny prevodnik, vykondvajici operdciu transkripcie,
kde:

L4 QQ :{S7f}7
o Xy = Yo U3go,

221 = {Aa T7 Ov G7 #}7

220 — {Aa Ua Ca G}a

Ry ={1:5AFsA,2:sTHFsU,3:sCtFsC,4:5GF sG,5:s#F f},

s € Q2 je pociatocny stav,

f € Q2 je koncovy stav.

A/A,C/C,G/G,T/U

#/€

Obr. 5.2: Prevodnik M,

5.4.2 Funkcionalita M,

Konec¢ny prevodnik My vykondva operaciu transkripcie 4.5.2 tak, Ze postupne spractva
vstupni sekvenciu (DNA) a vysledkom jeho ¢innosti je sekvencia mRNA. Algoritmus 7
znazornuje zakladny princip ¢innosti M.

Prevodnik M5 obsahuje dva stavy, a to stav s, reprezentujici pociatoény stav a stav f,
ktory je stavom koneénym. Na zaciatku spracovania sa Mo nachadza v pociato¢nom stave
s, ¢itacia hlava ukazuje na prvy symbol vstupnej sekvencie a zapisovacia hlava ukazuje na
prvé prazdne miesto na vystupnej paske (v tomto pripade je vystupna péska préazdna).

Ak prevodnik Ms v stave s precita symbol z mnoziny {A, T, C, G}, tak zotrva v stave s,
Citacia hlava sa posunie o jeden symbol vpravo a na vystup vypise prislusny symbol. Cize
po precitani T je na vystupnu pasku vypisany symbol U, inak sa vypisany symbol zhoduje
so symbolom aktudlne prec¢itanym zo vstupu.

V pripade, Ze v stave s prevodnik My precita symbol # oznacujuci koniec vstupnej
sekvencie, prejde My do koncového stavu f a vrati obsah vystupnej pasky.
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Algoritmus 7: Funkcionalita M»
Result: mRNA
Class Konfigurdcia contains
stav;
vstupnaSekvencia; // vystup prevodnika M; - validnd sekvencia DNA
vystupnaSekvencia; // sekvencia mRNA

end

Konfiguracia.vstupnaSekvencia += "#’; // vloZenie zarazky na koniec
vstupnej sekvencie

for symbol in Konfigurdcia.vstupndSekvencia do

if symbol == ’#’ then

prejdi do stavu f’;

skrat vstupnua sekvenciu;

return Konfiguracia.vystupnaSekvencia;

if symbol == T’ then

zotrvaj v stave ’s’;

skrat vstupnu sekvenciu;

pridaj 'U’ na vystupnu pasku;

else

zotrvaj v stave ’s’;

skrat vstupnu sekvenciu;

uprav vystupnu sekvenciu;

end

end

5.4.3 Priklad

Majme vstupnt sekvenciu: ¢ = CGTTACAAGATCTCT atvodnu konfiguraciu Ms: (s, z,y),
kde s je pociatoCny stav Ms a y reprezentuje obsah vystupnej pasky, ktord je v tomto
momente prazdna. Ak k x pripojime zardzku, jej spracovanie prevodnikom Ms bude nasle-
dovné:

sCF sC; sGFsG; sTHsU; sTHsU; sAF sA; sCE sC; sAE sA; sAE sA; sG F sG,
SAF sA; ST F sU; sCtE sC; sTEsU; sCEsCy sTEsU; s#+ f;

Prevodnik Ms v tomto pripade spracoval celd vstupnil sekvenciu z, narazil na zardzku #,
presiel do koncového stavu f a vratil obsah vystupnej pasky y = CGUUACAAGAUCUCU.
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5.5 Prevodnik Mj

5.5.1 Definicia

Nech M3 = (Q3, X3, R3, s, F) je rozsireny zasobnikovy prevodnik, vykonévajici operaciu
translacie, kde:

o Q3 ={s,q1,92,43,q4,05, f},

e X3 = X371 UX30UXpp,

231 = {A> Ua Ca Ga #}a

Y30 = {Phe, Leu, Ile, Val, Ser, Pro, Met, Thr, Ala, Tyr, His, Gin, Asn, Lys, Asp,
Glu, Cys, Trp, Arg, Gly},

ZPD = {A7 U7 Cu G7 S7 $}7

e R3 = R31UR32UR33U R34 U R35U R36 U R37 U R3s U R3g U R310U R311 U R312U R313
URs314, pricom VRs,, kde n = 1..14 plati, ze Rs, N (Rs — Rs,) = 0,

s € Q3 je pociatocny stav,

f € Qs je koncovy stav.

R37

R3s

R310

Obr. 5.3: Prevodnik M3
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Mnoziny pravidiel Rsg, R3g, R311, R312

Majme dve mnoziny X,Y obsahujtice zhodné styri prvky {U, C, A, G}. Vykonanim operacie
kartezianskeho suc¢inu nad tymito mnozinami ziskame mnozinu V' obsahujicu 16 usporia-
danych dvojich takych, ze prvy prvok kazdej dvojice je prvkom mnoziny X a druhy prvkom
mnoziny Y. Dalej uvazujme predpis pravidla r : zyq# - S$p, pre ktoré plati:

e 1 € (XQEPD),

LIRS (YQEPD),

# € Y13 je zardzka oznacCujtca koniec vstupnej sekvencie,

S, $ € Y pp je dvojica symbolov, ktorych konkatendcia reprezentuje pociatocny retazec
na vrchole zasobnika,

q,p € Q3a

F ¢ (X713 UX03UXpp) je Specidlny symbol oznacujiici prechod z jednej konfiguricie
do druhe;j.

Nésledne, ak v pravidle r nahradime ¢ symbolom ¢y € @3, p symbolom f € @3 a dvojicu
[z, y] postupne nahradime vsetkymi usporiadanymi dvojicami mnoziny V', ziskame mnozinu
pravidiel Rss. Obdobnym spdsobom je mozné ziskat aj mnoziny pravidiel Rsg(vymenou g, p
za g3, f € Q3), Re1y(vymenou g,p za i, f € Q3) a Raia(vimenou g,p 7a gs, f € Qs).

Mnoiiny pravidiel R37, Rgg, R310

Majme tri mnoziny X, Y, Z obsahujuce rovnaké styri prvky {U, C, A, G}. Ak vykondme ope-
raciu kartezianskeho stc¢inu nad tymito tromi mnozinami, ziskame mnozinu V' obsahujicu
64 usporiadanych trojic takych, ze prvy prvok kazdej trojice je prvkom moziny X, druhy
mnoziny Y a treti prvkom mnoziny Z. Dalej uvazujme predpis pravidla r : zygz F zap, kde
x,Y, z,F, q,p pre ktoré plati:

. xE(XﬁZpD),
° yE(YﬂEpD),
° ZE(ZﬁEg[ﬁEPD),

® q,p € Qs,

F ¢ (X13UX03UXpp) je Specidlny symbol oznacujici prechod z jednej konfigurécie
do druhe;j.

Ak v pravidle r nahradime ¢ symbolom ¢3 € Q3 a p symbolom ¢4 € Q3 a trojicu [z, y, 2]
postupne nahradime vSetkymi usporiadanymi trojicami mnoziny V', ziskame mnozinu pravi-
diel Rsg, obsahujticu 64 pravidiel. Obdobnym sp6sobom je mozné ziskat mnozinu pravidiel
Rs310, pri nahradeni ¢, p za q4, g5 € Q3.

Dalej, ak pravidlo r upravime do podoby: r : zyqz - S$p, kde S$ € Tpp je dvojica
symbolov, ktorych konkatenacia reprezentuje pociato¢ny retazec na vrchole zasobnika. A
nasledne ¢, p nahradime g2, s € Q3, a trojicu [z, y, z] postupne nahradime vSetkymi uspo-
riadanymi trojicami mnoziny V, ziskame mnozinu 64 pravidiel R'. Ak potom vykondme
operaciu R’ - UAq:G + GUqy ziskame mnozinu pravidiel Rg;.
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MnoZina

Zoznam pravidiel

R3;

1 S8sAF ASq1,2: S$sUFUSq, 3: S$sC = CSqq, 4: 58sG+ GSqq

R3s

: S$s# - SS$f

R33

N =

cASqAE AAgo, 2: ASquU FUAqo, 3: ASq1C + CAqgo
cAS G GAge, 5: USq1AF AUqs, 6 : USqU F UUqs

7:USq1CFCUqg, 8:USq1GF GUqs, 9: CSq1AF ACqo
10 : CSqu F UCqQ, 11: CSqlC F CCQQ, 12 CS(hG F GCQQ
13: GSq At AGqo, 14 : GSq1U F UGqs, 15 : GSq1C + CGqqe,

16 :

qulG F Gqu

R34

1

cUSq# F S$Sf,2: CSqu# F SSf, 3: ASqu# = S$f, 4: GSqu# - S$f

R3s

1:

UAgpGF GUgsMet

R313

1:
4 :
7

13:
16 :
19:
22
25
28 :
31:
34 :
37 :
40 :
43 :
46 :
49 :
52 :
: GAgsC + CGgsSer, 56

55

58 :
61 :

UUqgsU - UUqsPhe, 2 : UUqsC - CUqsPhe, 3: UUqgs A AUqgsLeu
UUqsGF AUqgsLeu, 5 : UCqsU F UUqsLeu, 6 : UCq5C - CUqzLeu
UCqgsAt+ AUqsLeu, 8 : UCqsG - GUqsLeu, 9: UAqsU = UUgqslle

10 :

UAgsC = CUgqgslle, 11 : UAgs A+ AUqgslle, 12 : UAqsG + GUqgsMet

UGqsU FUUqsVal, 14 :
UGqgsGFGUq3Val, 17 :
CUgsAF ACq3Ser, 20 :

CCqsC + CCq3Pro, 23 :

CAqsU = UCq3Thr, 26

CAqgGF GCqsThr, 29 :

CGqgsA+ ACq3Ala, 32 :
AUqgsC + CAqsTyr, 35:
ACqs A+ AAgsGlin, 38 :
AAgsC F CAgsAsn, 41

AGqsU - UAqsAsp, 44 :
AGqsG F GAqsGlu, 47 -
GUqsG + GGq3Trp, 50 :
GCqs A+ AGq3Arg, 53 :

GGqsU - UGq3Gly, 59 :
GGqsG + GGq3Gly

UGqgsC - CUqsVal, 15:
:CUqsC F CCqsSer

CUqsU - UCqgzSer, 18

CUqsG & GCq3Ser, 21 :
CCqsAF ACq3Pro, 24 :
:CAgsC - CCqsThr, 27 :
CGQ5U F ch;gAla, 30 :
AU qsU = U AgsTyr
ACqU - UAqgsHis, 36 :
ACqG F GAgsGln, 39 :
: AAgs A+ AAqgsLys, 42 :
AGqsC = CAqsAsp, 45 :
GUq5U F UGQ3CyS, 48 :
GCqsU - UGq3Arg, 51 :
GCqsG - GGqsArg, 54 :
: GAgs A+ AGqsArg, 57 :
GGqsC - CGgsGly, 60 :

CGqsG - GCq3Ala, 33

UGqgsA+ AUqgsVal

CCqsU - UCq3Pro
CCq;G + GCq3Pro
CAqgs A ACqg3Thr
CGqsC + CCq3Ala

AC(]5C F CAQ3HiS
AAqsU = UAgsAsn
AAqgsG F GAqsLys
AGqs A F AAgsGlu
GUqgsC = CGqsCys
GCqsC + CGq3zAryg
GAqsU F UGgzSer
GAqsG F GGq3Arg
GGz A F AGgsGly

R314

1: AUqs A S$s,2: AUqsG F S$s, 3: GUgs A= S$s

Tabulka 5.2: Pravidla Mj

34




5.5.2 Funkcionalita M;

Rozsireny zésobnikovy prevodnik M3 vykonava operéciu translacie tak, ze postupne spra-
ctva vstupnu sekvenciu (mRNA - vystup prevodnika Ms) a vysledkom je jeden alebo viacero
proteinov vo forme sekvencie aminokyselin. Nasledujuce riadky detailne opisuju spracova-
nie vstupnej sekvencie, pricom algoritmus 8 zobrazuje len zakladny princip spracovania
vstupnej sekvencie.

M3 obsahuje sedem roznych stavov, z ¢oho je jeden pociatocny (s) a jeden koncovy (f).
Na zaciatku spracovania sa prevodnik nachddza v poc¢iatoénom stave (s), ¢itacia hlava uka-
zuje na prvy znak vstupnej sekvencie (mRNA), zapisovacia hlava ukazuje na prvé prazdne
pole (v tomto pripade je celd paska prazdna) a zasobnik obsahuje len retazec S$ oznacujici
vrchol zasobnika.

Zo stavu s sa moze M3 dostat len do stavu ¢; a to tak, ze precita symbol, pre ktory plati
Y13 —F, pricom sa precitany znak vlozi na vrchol zasobnika, ¢itacia hlava sa posunie o jeden
symbol vpravo a zapisovacia hlava ostane na svojom mieste. V pripade precitania symbolu
# oznacujuceho koniec vstupnej sekvencie, M3 prejde do koncového stavu f, vyprazdni
zasobnik a vrati obsah vystupnej pasky.

Prevodnik M3 sa v stave ¢ pri prechode do ¢o alebo f sprava obdobne ako v stave s
opisanom vyssie. Ak sa M3 nachadza v stave g9, na vrchole zdsobnika sa nachddza reta-
zec UA a Citacia hlava ukazuje na symbol G, tak M3 prejde do stavu q3, upravy retazec
na vrchole zasobnika, posunie ¢itaciu hlavu o jeden symbol vpravo a na vystupnu pasku
vypise Met (Metionin - start kodén pre aminokyselinu). Ak v stave go precita symbol #
oznacujuci koniec vstupnej sekvencie, prejde do koncového stavu f, vyprazdni zasobnik a
vrati obsah vystupnej pasky. V ostatnych pripadoch zodpovedajicim pravidlam v mnozine
R37 vyprazdni zdsobnik az po pociatocny retazec S$, posunie ¢itaciu hlavu smerom vpravo
a presunie sa do stavu s.

V pripade, ze sa M3 nachddza v stavoch g3 alebo ¢4, tak prevodnik precita symbol
zo vstupnej pasky, ak ide o symbol #, prejde do stavu f, vyprazdni zasobnik a vrati
obsah vystupnej pasky. Avsak v tomto pripade bude posledny protein nekompletny, pretoze
zadand sekvencia (mRNA) neobsahuje rovnaky pocet start a stop kodénov. Ak M3 v jednom
z tychto stavov precita symbol, pre ktory plati: ;3 — #, tak zmeni retazec na vrchole
zasobnika, posunie ¢itaciu hlavu o jeden symbol vpravo, a ak ide o stav g3, tak prejde do
stavu q4, obdobne, zo stavu ¢4 prejde do gs.

Ak sa Mj nachadza v stave gs a precita symbol patriaci do mnoziny ;3 — #, tak
na zaklade precitaného symbolu a dvojice znakov tvoriacich retazec na vrchole zasobnika
urci, ¢i ide o stop kodén. ak ano, tak M3 prejde do stavu s, vyprazdni zasobnik az po
pociato¢ny retazec S$, a posunie ¢itaciu hlavu o jeden symbol vpravo. V pripade, Ze nejde
o stop kodoém, tak Ms prejde do stavu g3, upravy retazec na vrchole zasobnika, posunie
¢itaciu hlavu o jeden symbol vpravo a na zaklade tabulky 4.3 vypise prislusni skratku
aminokyseliny patriacej do Y p3 na vystupna pasku. V pripade, ze M3 v stave g5 precita
symbol # prejde do stavu f, vyprazdni zdsobnik a vrati obsah vystupnej pasky. Avsak opéat
v tomto pripade bude posledny spractivany protein nekompletny, pretoze zadana vstupna
sekvencia (mRNA) neobsahuje rovnaky pocet start a stop kodénov.
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Algoritmus 8: Funkcionalita M3

Result: Protein/proteiny vo forme sekvencie aminokyselin

Class Konfigurdcia contains

stav;

vrcholZasobnika; // retazec dvoch znakov

vstupnaSekvencia; // vystup prevodnika Ms alebo manudlne zadani
sekvencia mRNA na vstupe

vystupnaSekvencia;// pretein/proteiny vo forme sekvencie
aminokyselin

end

Konfiguracia.vstupnaSekvencia += ’#’; // vloZenie zaraZky na koniec
vstupnej sekvencie

for symbol in Konfigurdcia.vstupndSekvencia do

if symbol == ’#’ then

vyprazdni zasobnik;

prejdi do stavu f’;

skrat vstupna sekvenciu;

return Konfiguracia.vystupnaSekvencia;

else

zmen stav;

uprav retazec na vrchole zdsobnika;

skrat vstupnua sekvenciu;

uprav vystupnu sekvenciu;

end

end

5.5.3 Priklad

Majme vstupnu sekvenciu: x = GCAAUGU ACUUCU AGAGA a tvodnt konfigurdciu M;:
(s,z,a,y), kde s je pociatoény stav Ms, y reprezentuje obsah vystupnej pasky, ktora je v
tomto momente prazdna a o = S$ je pociatoény retazec na vrchole zasobnika. Ak k z
pripojime zarazku, jej spracovanie prevodnikom M3 bude nasledovné:

S$sG F GSq1; GSq1C F CGqe; CGga A S$s; S$sAF ASqi; ASquU + UAqo;

UAgpGF GUgsMet; GUqsU - UGqq; UG A - AUqs; AUqsC = CAgsTyr;

CApU R UCqy; UCqU F-UUgqs; UUqgsC - CUqzPhe; CUqsU FUCqy; UCqAF AU gs;
AUqsG + S$s; S$sAF ASq; ASq1G = GAqe; GAguA R S$s; S$s# = S$f;

Celé vstupna sekvencia mRNA obsahovala 6 kodénov. Aby mohol zacat preklad proteinu
(od stavu g3 dalej), musel M3 najprv narazit na start kodén AUG, ktory v tomto pripade
bol ako druhy v poradi. Nasledovali 2 kodény patriace do proteinu (UAC a UUC) a po
nich nasledoval stop kodoén, ktory znaci koniec aktualneho proteinu. Posledny kodén AGA
uz nepatril ziadnemu proteinu. Po spracovani tychto 6 kodénov narazil Ms na zardzku #,
presunul sa do koncového stavu f a vratil obsah vystupnej pasky. Vysledny protein ma tvar:
MetTyrPhe.
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5.6 Moduly

IBTProjMainModule.py

Tento modul obsahuje len hlavni funkciu (main()) programu, ktord riadi ¢innost celej
aplikacie.

Thned po spusteni aplikicie je vytvorend instancia triedy ArgParserOutput a nasledne
st jej atributy naplnené vystupom modulu argParser obsahujicim zoznam zadanych vstup-
nych sekvencii, typov tokenov a chybovych kédov pre kazdi zo sekvencii. (Typ tokenu a
chybovy kéd kazdej zo zadanych sekvencii je vystupom prevodnika M; (Token — 5.1).)
Nasledne aplikécia cykli cez vsetky sekvencie v zozname vstupnych sekvencii.

Ak m3a typ tokenu aktudlne spraciivanej sekvencie hodnotu 1 a chybovy kéd hodnotu
0, ide o sekvenciu DNA. T4 sa dalej preda prevodniku My pre proces transkripcie a jeho
vystup dalej prevodniku M3 pre proces translacie. Vysledky oboch procesov sa nasledne
zobrazia uzivatelovi v prehladnej tabulke.

V pripade, ze typ tokenu aktualne spracovavanej sekvencie je 2 a jej chybovy kod 0,
ide o sekvenciu mRNA. Pri tomto type vstupnej sekvencie sa sekvencia predéva priamo
prevodniku M3 pre proces translacie. Proces transkripcie sa vynechéava.

Ak typ tokenu obsahuje hodnotu 3, tak sa na zdklade hodnoty chybového kédu vyvola
vynimka, zobrazi sa prislusna chybova hlaska a program sa ukondi.

Funkcia main() taktiez postupne uklada tspesne spracované sekvencie do vystupného
suboru output.txt.

argParser.py

Tento modul zabezpecuje kontrolu a spracovanie vstupnych parametrov (povinnych aj vo-
liteInych). Sucastou parametrov programu je vstupnd sekvencia zadand priamo (ako para-
meter programu), ako obsah siboru alebo je zadany vstupny parameter —g (pripadne jeho
alternativy), ktory definuje, Ze vstupné sekvencia ma byt ndhodne vygenerovana.

V tomto pripade sa vold hlavné funkcia modulu generator, ktora vracia ndhodne vy-
generovani, 150-znakov dlha sekvenciu, ktord vzdy reprezentuje sekvenciu DNA. Funkcia
main() modulu argParser tito sekvenciu vlozi do atributu listOfSequences (zoznam sek-
vencii) instancie triedy ArgParserOutput, atribit typ tokenu a chybovy kdéd nastavy na
hodnoty 1 a 0 a nasledne vrati tuto instanciu. (V tomto pripade nie je potrebné ziskat
Token pomocou prevodnika M, pretoze generovana sekvencia bude vzdy validna.)

Ak je vstupna sekvencia zadand priamo na vstupe, tak sa vSetky symboly vstupnej
sekvencie, ktoré boli zadané malymi pismenami prevedu na velké. Ak bol zadany volitelny
parameter -complement, tak sa vold funkcia createComplementarySequence(), ktord podla
principu komplementarity (4.4.2) vytvori komplementarnu sekvenciu, ktord nasledne predd
na vstup prevodnika M; (modul scanner), ktory vrati Token k tejto sekvencii. Ak volitelny
parameter -complement zadany nebol, tak sa na vstup prevodnika M; vlozi samotnd za-
dand sekvencia. Atributmi ziskaného tokenu a vstupnou (komplementarnou) sekvenciou sa
naplnia atributy instancie triedy ArgParserOutput, ktord modul vracia.

V pripade, Ze je vstupnd sekvencia zadand ako obsah stiboru (v tomto pripade je mozné
v stibore zadat aj viacero sekvencii, vid. 4.6), tak sa opét zisti, ¢i na vstupe nebol zadany
volitelny parameter -complement. Ak ano, pre kazdu zo zadanych sekvencii sa vytvori sek-
vencia komplementarna, ktora sa vlozi na vstup prevodnika M;. Ak tento parameter zadany
nebol, tak sa na vstup M; vlozi kazda zo zadanych sekvencii. Atribatmi ziskaného tokenu
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(vystup M) a vstupnou (komplementarnou) sekvenciou sa opét naplnia atribity instancie
triedy ArgParserQOutput, ktort modul vracia.

Ak je na vstupe zadany len parameter -help (alebo jeho alternativy), tak je uzivatelovi
zobrazend napoveda.

generator.py

Modul generatora slizi k vygenerovaniu sekvencie DNA dizky 150 symbolov. Tychto 150
symbolov reprezentuje 50 kodénov. Ako je uvedené v ¢asti 4.5.3, preklad samotného proteinu
zacina najdenim iniciacného (start) kodénu a ukon¢uje narazenim na koncovy (stop) kodoén.
Cize generator musi zabezpecit, aby sa tato dvojica kodénov vyskytla v tejto sekvencii aspoil
raz.

Generator teda zacne po jednom generovat kodény, pricom si vzdy udrzuje informaciu
o tom, ¢i generuje kodony patriace proteinu, pretoze stop sa moze vyskytnat az za start
kodénom. Ak aktudlne generuje kodény mimo proteinu, tak je 25% Sanca, ze dalsi kodén
bude start kodén (ATG). Po jeho vygenerovani sa pokracuje v generovani kodénov (tento
raz patriacich do proteinu), pricom je opat 25% Sanca, ze dalsim vygenerovanym kodénom
bude jeden z trojice stop kodénov (TAA, TAG, TGA).

Za predpokladu, ze vysledna sekvencia bude obsahovat 50 kodénov, tak aj v pripade, ak
sa generuju kodony patriace do proteinu a po vygenerovani dalsieho kodénu by uz sekvencia
bola kompletna, tak sa namiesto ndhodnej volby vygeneruje stop kodoén, ktory sekvenciu
zakonci. Taktiez, ak sa aktudlne generuje c¢ast mimo proteinu a uz ostava vygenerovat
posledny kodén, tak v tomto pripade nie je mozné vygenerovat start ani stop kodon.

scanner.py, transcription.py, translation.py

Moduly scanner, transcription a translation implementuji prevodniky M; (5.3.1), My
(5.4.1) a M3 (5.5.1).

classes.py, extendedStack.py, printer.py

Modul classes obsahuje definicie vsetkych tried (5.2), s ktorymi aplikdcia pracuje. Exten-
dedStack implementuje rozsireny zasobnik pomocou zoznamu, pricom je mozné pracovat s
retazcom o dizke dvoch symbolov na vrchole tohto zésobnika. Modul printer slizi k zobra-
zeniu vstupnej sekvencie, vysledku transkripcie (mRNA) a produktu translacie (sekvecie
aminokyselin). Pripadne k zobrazeniu vystupov definovanych volitelnymi parametrami (ta-
bulka genetického kédu, vypis translécie po jednotlivych krokoch).
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Kapitola 6

Testovanie a validacia ziskanych
dat

V tejto kapitole sa nachadza testovanie navrhnutej aplikacie a tiez validacia ziskanych dat.
Samotné testovanie je rozdelené na dve Casti. Prva zobrazuje spustenie a vypis vysledkov
pri pouziti réznych vstupnych parametrov a druha cast je venovana porovnaniu vystupu
navrhovanej aplikacie s vystupom webovej aplikicie Sequence Manipulation Suite', ktora
obsahuje zbierku programov (napisanych v jazyku JavaScript) sliziacich na generovanie,
formatovanie a analyzu kratkych DNA sekvencii. V oboch pripadoch je testovanie prevedené
na stroji Merlin®.

6.1 Testovanie aplikacie pri pouziti réznych vstupnych para-
metrov

Test spracovania priamo zadanej sekvencie DNA (obr. 6.1)

V tomto pripade je aplikdcia spustena s parametrom —s oznacujicim, ze vstupna sekvencia
pre prevodnik M; je zadana priamo ako parameter aplikicie. M; validuje tato sekven-
ciu, pricom vrati token (1,0) znaciaci validni DNA sekvenciu. Ta aplikdcia vlozi na vstup
prevodnika Mo, ten prevedie proces transkripcie a vystupnu sekvenciu vlozi na vstup pre-
vodnika Ms. Pri spusteni aplikacie bol taktiez zadany parameter — — table oznacujuci, ze
uzivatel vyzaduje spolu s vysledkom prekladu zobrazif aj tabulku genetického kédu.

Test spracovania priamo zadanej, sekvencie komplementarnej mRNA (obr. 6.2)

Aplikécia je v tomto pripade opét spustend s parametrom —s znadciacim, ze vstupnd sek-
vencia pre prevodnik M; je zadand priamo ako parameter aplikdcie. Avsak bol tiez zadany
parameter —complement, ktory znaci, ze na vstup prevodnika M3 mé byt vlozena komple-
mentarna sekvencia k zadanej sekvencii.

Cize, samotné sekvencia definovand na vstupe je predand prevodniku M;, ktory ju
valide(vracia token (2,0), znaciaci validnt sekvenciu mRNA). Nésledne je k tejto sekvencii
na zaklade principu komplementarity 4.4.2 vytvorend komplementarna sekvencia, ktora je
vlozena na vstup prevodnika Ms. Vystup tohto prevodnika je zobrazeny uzivatelovi.

'Sequence Manipulation Suite — dostupnd na https://www.bioinformatics.org/sms2/index.html
?Merlin — https://merlin.fit.vutbr.cz/
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xpukan@l@merlin: ~/IBT$ ./IBTProjMainModule.py -s ACAATGACGGGCCCTTAACAG --table

| TTT - Phe | TCT - Ser | TAT - Tyr | TGT - Cys |

| TTC - Phe | TCC - Ser | TAC - Tyr | TGC - Cys |

| TTA - Leu | TCA - Ser | TAA - STOP| TGA - STOP|

| TTG - Leu | TCG - Ser | TAG - STOP| TGG - Trp |
Bt |

| CTT - Leu | CCT - Pro | CAT - His | CGT - Arg |

| CTC - Leu | CCC - Pro | CAC - His | CGC - Arg |

| CTA - Leu | CCA - Pro | CAA - GIn | CGA - Arg |

| CTG - Leu | CCG - Pro | CAG - GIln | CGG - Arg |

|- oo |

| ATT - Ile | ACT - Thr | AAT - Asn | AGT - Ser |

| ATC - Tle | ACC - Thr | AAC - Asn | AGC - Ser |

| ATA - Tle | ACA - Thr | ABA - Lys | AGA - ARG |

| ATG - Met | ACG - Thr | AAG - Lys | AGG - ARG
<= |

| GTT - val | GCT - Ala | GAT - Asp | GGT - Gly |

| GTC - Val | GCC - Ala | GAC - Asp | GGC - Gly |

| GTA - val | GCA - Ala | GAA - Glu | GGA - Gly |

| GTG - Val | GCG - Ala | GAG - Glu | GGG - Gly |

o +

B e i i ittt +
| Input DNA sequence: ACAATGACGGGCCCTTAACAG
e +
ot - +
| Transcription result(mRNA): ACAAUGACGGGCCCUUAACAG
e +
ot - +
| Translation result: |
| |
| protein 1 : MetThrGlyPro

ot - +

Obr. 6.1: Test spracovania priamo zadanej sekvencie a zobrazenie tabulky genetického kédu

xpukan@l@merlin: ~/IBT$ ./IBTProjMainModule.py -s UACGCAAUGUUCAGAAGGAUU -complement

et e et e +
| Transcription result(mRMA): AUGCGUUACAAGUCUUCCUAA |
oo e e o e e — - +
oo e e o e e — - +

| Translation result: |

| protein 1 : MetArgTyrLysSerSer |

Obr. 6.2: Test spracovania priamo zadanej, sekvencie komplementarnej mRNA
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Test spracovania generovanej sekvencie (obr. 6.3)

Aplikécia je spustend len so vstupnym parametrom ——g, oznac¢ujicim, zZe vstupnd sekvencia
pre prevodnik My ma byt vygenerovand. (Avsak nie iplne ndhodnym sposobom, ako je aj
uvedené v 5.6) Pre tito sekvenciu vzdy plati, Ze je typu DNA, ¢ize obsahuje len symboly
z mnoziny {A,T,C,G}. Vysledkom prekladu (vystupom Ms) st Styri proteiny vo formate
sekvencie aminokyselin.

xpukan@l@merlin: ~/IBT$ ./IBTProjMainModule.py --g

| Input DNA sequence: ATGGCCTAAATGAGATAACTTATCATGC TAGGCAGCTAAATGCTGGCGGC |
| ACTCTACGATGTGTAGCATTTACACTCAATTCAATGTAGTAATATTCCCA |
| TTATTTACTTAACCAATGTACACTTGAAACACCCAATCACACACTCCATT |

ranscription result(m :

| T ipti 1t(mRNA) : AUGGCCUAAAUGAGAUAACUUAUCAUGCUAGGCAGCUAAAUGCUGGCGGC |
| ACUCUACGAUGUGUAGCAUUUACACUCAAUUCAAUGUAGUAAUAUUCCCA |
| UUAUUUACUUAACCAAUGUACACUUGAAACACCCAAUCACACACUCCAUU |

| |
| |
| protein 1 MetAla |
| protein 2 : MetArg |
| protein 3 : MetLeuGlySer |
| protein 4 : MetLeuAlaAlaleuTyrAspVal

e +

Obr. 6.3: Test spracovania vygenerovanej sekvencie

Test spracovania priamo zadanej sekvencie pomocou krokovania (obr. 6.4, 6.5)

Aplikdcia je spustend s parametrami —s — znadiaci priamo zadand sekvenciu, —steps —
pre vypis jednotlivych vypoctovych krokov a —manual — pre manudlny vypis jednotlivych
krokov. Vypoctové kroky 1 — 3 st zobrazené na obr. 6.4 a predposledny vypoctovy krok 9
spolu s vystupom aplikécie na obr. 6.5.
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xpukan@l@merlin: ~/IBT% ./IBTProjMainModule.py -s ATGAACTAG -steps -manual

oot - +
Translation step 1
oot - +
Input: UGAACUAGH#
Output
State: ql
Top of stack: AS
oot - +
Translation step 2
e et e i +
Input: GAACUAGH
Output
State: q2
Top of stack: UA
e et e i +
Translation step 3
e et e i +
Input: AACUAGH
Output: Met
State: q3
Top of stack: GU
e et e i +

e e it e +
Translation step 9

e e it e +

Input: #

Output MetAsn

State: 5

Top of stack: S%
e T e +
| Input DMA sequence: ATGAACTAG |
e T e +
e e it e +
| Transcription result(mRNA): AUGAACUAG |
e e it e +
e T e +

| Translation result: |

| protein 1 : MetAsn

Obr. 6.5: Test spracovania priamo zadanej sekvencie pomocou krokovania (krok 9 a vystup)
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6.2 Validacia ziskanych vysledkov

Ako uz bolo v iivode tejto Casti spomenuté, ziskané vysledky sa pokuisime validovat porov-
nanim s vystupom webovej aplikdcie Sequence Manipulation Suite?.

Majme teda vystup nasej aplikdcie pri zadani dvoch vstupnych sekvencii vo formate
FASTA (4.6) ako sucast suboru testFile.fasta ulozeného v adresari inputFiles, pricom prva
sekvencia je typu DNA a druhé typu mRNA.

xpukan®l@merlin: ~/IBT$ ./IBTProjMainModule.py --file inputFiles/testFile.fasta

B e et e T e T P +
| Input DNA sequence: ATAATGACCGCCGATAATCGCTGAAGT

i i et +
e e e e +
| Transcription result(mRNA): AUAAUGACCGCCGAUAAUCGCUGAAGU |
B e ettt +
B e ettt +

| Translation result: |

| protein 1 : MetThrAlaAspAsnArg |
T e e Tt +
T e e Tt +
| Transcription result(mRNA): CUAAUCAUGCAAGAUGGUUAACGU

e it +
o m +

| Translation result: |

| protein 1 : MetGlnAspGly |

Obr. 6.6: Test spracovania dvoch sekvencii zadanych ako obsah stiboru
A taktiez majme vystup uz vyssie spomenutej webovej aplikécie, pricom vstupné sekven-

cie zadavame v sekcii Sequence analysis a moznosti Translate, sliziacej pre preklad sekvencii
DNA (pripadne mRNA) na proteiny.

2 Sequence Manipulation Suite - Google Chrome

@ blank

Translate results

>rf 1 Sequence one
IMTADMNE*S
>rf 1 Sequence two
LIMQDG*E

Obr. 6.7: Test spracovania dvoch sekvencii webovou aplikaciou

3Sequence Manipulation Suite — dostupné na https://www.bioinformatics.org/sms2/index.html
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Ako je mozné vidiet, vystupy sa na prvy pohlad lisia. Je to spésobené tym, ze aplikacia
Sequence Manipulation Suite zobrazuje prelozené sekvencie spoésobom definovanym tabul-
kou 4.2. Taktiez je nutné dodat, ze Sequence Manipulation Suite preklada aj kodoény, ktoré
priamo nepatria ziadnemu proteinu. Oproti tomu nasa aplikacia takéto kodony ignoruje.

Zoberme teda prvy vystup aplikdcie Sequence Manipulation Suite: IMTADNR*S. Ak
pomocou tabuliek 4.2 a 4.3 sekvenciu prepiSeme na nami pouzivané znacenie, ziskame:
lleMetThrAlaAspAsnArgxSer, pricom po odstraneni Ile, Ser, aminokyselin nepatriacich
ziadnemu proteinu a tiez x, reprezentujtcej stop kodon, ziskame zhodny protein ako pomo-
cou nasej aplikacie.

Rovnako ak zoberieme druht ziskant sekvenciu: LIMQDG*R a prevedeni rovnakych
operacii ako s prvou sekvenciou ziskame: MetGinAspGly. Pri oboch sekvencidch sme teda
ziskali validné hodnoty.

44



Kapitola 7

Zaver

V tuvode tejto prace som si stanovil ciel navrhnit a implementovat aplikaciu, ktord by
pomocou prevodnikov bola schopnd spracovavat sekvencie DNA ¢i mRNA. Bolo potrebné
dokladné studium vlastnosti prevodnikov, ale aj molekularnej biologie — vedy, ktora sa
obsahom pomerne dost odliSuje od typického uciva Studenta informatiky. Avsak nakoniec
musim Kkonstatovat, Zze to bola prijemna a obohacujica skisennost vyuzivat prvky tychto,
zdanlivo odlisnych vied na vytvorenie niecoho prospesného pre oba svety. Vytvorena apli-
kdcia spliia vietky poziadavky definované v tivode tejto préace a je pripravend na pouzitie.
V stcasnom stave je vhodnd najmé pre vyukové ucely, a to bud pre demonstraciu prace
konec¢nych alebo zasobnikovych prevodnikov alebo pre demonstraciu procesu proteosyntézy
na strednych alebo zdkladnych skoléach.

Co sa tyka vyhliadok do budicnosti, rad by som rozsiril funkcionalitu aplikicie o spra-
covanie aj sekvencii patriacich Eukariotickym bunkam. To znamena schopnost rozoznat
kédujtice segmenty — exdny a nekddujice segmenty — introny, tie nasledne odstranit a
zvys$nu ¢ast vstupnej sekvencie spracovat. Dalej by som rad napojil vytvorent aplikdciu na
niektoru z databdz obsahujucich informaécie o jednotlivych bielkovindch a nasledne vytvoril
mechanizmus (pravdepodobne zaloZeny na nejakom type prevodnika), ktory by bol schopny
k ziskanej sekvencii aminokyselin priradit aj presny nazov proteinu.
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Priloha A

Zdrojové kody, manual a
dokumentacia

Dostupné na: https://nextcloud.fit.vutbr.cz/s/Fx6GjN4RLsdwbrg.
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