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1. Objetivo del proyecto

El objetivo del proyecto es el desarrollo de unos algoritmos que permitan calcular los
ancestros comunes entre diferentes especies a partir de la secuencia de sus genomas. Se ha
dividido el trabajo a realizar en dos fases:

e Desarrollo de un algoritmo que a partir los Maximal string matchings entre las
secuencias de los genomas a comparar devuelva datos que representan el factor de
similitud aproximada entre ellos.

« A partir de los datos obtenidos en la fase anterior para todo par de especies se
rastreara como una secuencia se conserva, aproximadamente, de una especie a
otra.

Estos analisis formaran se utilizardan desde las aplicaciones web del servidor
http://revolutionresearch.uab.es [6].

Para poder realizar estos algoritmos se deberan tener muy claros los diferentes aspectos
tedricos sobre los que trabajar. En el siguiente apartado estan explicados brevemente.

2. Estado del Arte

El genoma de todo ser vivo contiene su informacién genética. Esta estd formada por una
larga secuencia de 4 bases (A, C, T i G). La longitud de la secuencia cambia de una especia a
otra, por ejemplo el genoma de bacteria Escherichia coli tiene 4,2 millones de pares de
bases, la mosca del vinagre 140 millones de pares i la especie humana alrededor de 3300
millones. La longitud de las secuencias de las diferentes especies no para de augmentar a
medida que se va secuenciando una mayor parte de su genoma.

Para comparar diferentes genomas se buscan similitudes entre sus secuencias, es decir,
determinadas subsecuencias que compartan ambos. Una de las posibles estrategias para
dicha comparacion es el uso de Maximal Unigue Matchings (MUMs). Las MUMs serian las
subsecuencias comunes mas largas y Unicas, es decir no repetidas en el resto de las
secuencias comparadas. Esta estrategia ya esta implementada en diversas aplicaciones,
como el MUMmer [1] una aplicacion para la alineacion de genomas completos y el MUMs On-
Line [3][4][5], una evolucion del calculo de MUMs a partir de una variacion del algoritmo de
sufix-trees.

Ejemplo de MUM:
...taggcATGCTAGAaagta...

...agcactaATGCTAGACcta...



También hay que tener en cuenta que en algunos casos durante el proceso evolutivo algunas
partes de la secuencia se puede invertir completamente, estos casos son denominados MUMs
inversos.

Ejemplo de MUM inverso:
...taggcATGCTAGAaagta...

...agcactaAGATCGTACcta...

Existen centros en todo el mundo donde se realizan estudios sobre genoma. El mayor
repositorio de genomas corresponde al National Center for Biotechnology Information
(NCBI)[2] dedicado a diversos aspectos de investigacion y ensefianza que permite ademas
la descarga de los genomas de mas de 800 especies.

3. Estudio de viabilidad del proyecto

Como ya se comentd en los objetivos, el proyecto esta diferenciado en dos fases:
« Calculo de superMUMs:
o Buscar superMUMs teniendo en cuenta los diferentes casos que se pueden
encontrar (MUMs invertidos, ...)
o Hacer el juego de pruebas para testear los datos de salida
« BuUsqueda de ancestros comunes:
o Desarrollar la funcién que determina la conservacion aproximada de una
subsecuencia de un genoma a otro (ancestros comunes).
o Buscar para diferentes genomas los ancestros comunes todos con todos.
0 Buscar para diferentes genomas los ancestros comunes siguiendo el
minimum spanning tree o arbol de minima dispersion.

Para el desarrollo de los algoritmos se ha escogido el lenguaje de programacion C. Los
genomas para las comparaciones se obtienen del servidor del NCBI. Para obtener los MUMs
entre cada par de genomas se utilizara una implementacién del MUMs On-Line[3][4].

Con esto tenemos todos los elementos necesarios para el correcto desarrollo del proyecto
es por este motivo que considero que es un proyecto viable.



4. Planificacion temporal del trabajo

Enero 2010 Finalizar el programa de calculo
superMUMS.

Marzo 2010 Finalizar el programa de calculo de ances
comunes entre 2 secuencias.

Abril 2010 Finalizar el programa que calcula los

ancestros comparando los genomas
todos con todos.

Junio 2010 Finalizar el programa que obiene los ances
siguiendo el Minimum Spanning Tree de
genomas

Julio 2010 Documentacion final del proyecto

Agosto 2010

Septiembre 2010 Presentacion del Proyecto
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