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Genomatrendezo mutaciok
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Geénatrendezodes tumor genomokban
mFISH
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End sequence profiling
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End sequence profiling

A szekvenadasokat BLASToljuk a human genomra
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End sequence profiling
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Problémaéak |I.
Chimeric BACs

Két fragment kerll be abaci kromoszémaba

BAC Hibas értelmezés
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Problémak | 1.

Ampliszoma duplikaciot okozhat
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(Részleges) megoldasok | .-I1.
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Problémak 111.
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Heurisztikus, egyetlen optimalis megoldast kereso €l
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Problémak 1V.

Csak inverziok és reciprok transzlokaciok megengedettek

Bar van kOzvetett bizonyiték reciprok transzlokaciora, semmi nem zéarjaki azt,
hogy torténnek transzpoziciok, transzl okaci ok

Az indok nagyon prozai
Csak inverziok és reciprok transzlokaciok vizsgélatara léteznek polinomialis

Idgj i optimalizal 6 algoritmusok

Biologiailag relevansabb modellek sziikségesek



Megol dasok

Bayes-statisztikai keretmunka, Markov lanc Monte Carlo mintavétel ezés
APPLICATIONS NOTE
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Genome analysis
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Tovabbfelesztesek

EvolUci6s vizsgaat tobb genomra
Multikromoszomalis genomok vizsgalata
0 Durret, Nielsen, Y ork (2004) Genetics 160:621-629.
Duplikaci ok, torlések
0 Cselesebb adatabrazolassal, in prep.
Mutéci s ratdk hosszfliggése, egyeb kenyszerfeltetel ek
0, Traektorialikelihood” szamolasa
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Trajectory
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Geneologia

ESP atumor szamos fazisaban és atétel ében

Mi az 6 genom, amely arakosodas folyamatot kivatotta?

o Gyogyszer
* Prevencio



Adatbazis
Jelenleg Hind |11-as emésztéssel szamos ESP-t csinal nak

« Annotaci6 adatbazisokban?
0 Az ESP-vel nagyon effektiven lehet informaciot megadni
0 Azonban nincs szabvany abrazolas
o Rekonstrukcios hibak?
0 A duplikaciok és achimeric BAC-ok miatti hibak
o Més enzimekkel valo parcialis emésztés?
0 Hogyan hasonlitsunk dssze ket ESP-t kiulonb6zé enzimekkel tortént
emésztésekkel ?



Konkluziok

Genomika: Teljes genom vizsgalat.
0 Paradigmavaltas
0 Uj metddusok
Szamos megoldatlan bioinformatikai/informatikai/matematikai probléma
0 Melyek az ,, érdekes’ mintazatok?
0 Geneologia
Biztato eredmények
0 2 Bioinformatics, 1 Lecture Notes in Bioinformatics cikk
0 Webszerver
0 Folyamatban levé munkak
Hianyzik:
0 Munkaer$ (programozo szakdolgozok)
0 Péenz
0 Laboratoriumi kapcsolat



MagamrOl

Biologia, kémia és matematika szakos vegzettség
Masfél eves posztdoktori munka az oxfordi egyetemen
17 nemzetk6zi publikacio és két konyvfe ezet
0 Genomatrendezédés
0 Szekvenciaillesztés és filogenetikai vizsgal at
0 RNS térszerkezetek
oModern  statisztika modszerek e MCMC
adatfel dolgozashan
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