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K CEMU JSOU NASE NASTROJE? #BioSys_BUI

ZPRACOVANI ELEKTROFORETOGRAMU ZPRACOVANI SEKVENACNICH DAT

» Uprava kvality obrazu * Miniaturni mobilni NANOPTOhFllgE
Digitalizace vysledku sekvenatory

Klasifikace vzork

Automaticka Cipova
elektroforéza

DNA fingerprinting
ANALYZA AMPLIFIKACNICH KRIVEK dgPCR vr .
Dalsi nastroje

* Normalizace krivek g
mveshold] / ,,,,, e Laboratorni databaze

* Autokorekce na zakladé m * Prevodniklice
prubehu mereni ﬁff 1 * Optimalizace volby marker
* Smluvni vyzkum “ e Statistické vyhodnoceni

» Sekvenace kdykoliv
a kdekoliv

e Real-time analyza
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* Rychla diagnoza

 Automaticka klasifikace
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django https://github.com/BioSys-BUT/

Tkinter
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@ MENDELU

e /A DAN Il: @ Agronomicka

@ fakulta
* V\vhodnoceni vzajemné podobnosti vzorkt formou ¢
dendrogramu

* \Vzajemné srovnani vice obrazu gelu

« PROBLEMY:

e Znecisténi vzork(
* Neuniformni proces pripravy gelu

* Nehomogenni prubéh elektroforézy

» Kvalita snimku gelu
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o |. Zpracova'nf obrazu gelu 2. Automaticka segmentace gelovych linif
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* Troubleshootin g 3. Testovani robustnosti segmentace
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Mobile APP: Anna Mojzisova - MOBILNA APLIKACIA NA SPRACOVANIE OBRAZU ELEKTROFORETICKEHO GELU

Homepage : < Provide Information ¢ < Results g < Results
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® A (- Interni hematologicka
ZA DA N I ) a onkologicka klinika

* \yhodnoceni vzajemné podobnosti vzorku FN Brmo a LF MU
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* Vzdjemné srovnani vice béhu

« PROBLEMY:
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e[, ZAROVNAN[ BAN DLOJ : Electropherograms vs. Gel Image
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Gel Image Reconstruction
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ANALYZA AMPLIFIKACNICH KRIVEK #BioSys_BUT

« ZADAN: GeneProof’

Molecular diagnostics for your routine

 Klasifikace amplifikaCnich krivek probiha ve skupinach deklarovanych
vyrobcem jako pozitivni (P) a negativni (N).

 Modul v jazyce Python integrovatelny do stavajiciho obsluzného SW zarizeni.

* Smluvni vyzkum

e ETAPY RESENI:

* Navrh klasifikacniho algoritmu

* Optimalizace a verifikace algoritmu

e Tvorba finalniho modulu
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* Il. ETAPA —Ill. ETAPA

* Optimalizace a verifikace algoritmu

e Sestaveni klasifikacniho kritéria

-

o
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o
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Normalizovana

data1
data2

o
)

Histogramy kritérii kvality
klasifikace pro 1000
bootstrapovych
pseudoreplikaci:

Sensitivity = 98.69 +-0.4984

0.2 400
* Segmentace krivek N — - -
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Platforma {) NANOPORE MethylomeMiner

Technologies

. Nastroj pro zpracovani a analyzu metylacnich
dat ziskanych z nanopdrového sekvenovani

* Miniaturni mobilni sekvenatory

* Sekvenace kdykoliv a kdekoliv R tacs IB\

) — —J

* Urychlena priprava knihovny WM s ) .
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* Sekvenovani dlouhych fragment( WY . Seaes
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Nanopore Signal Local Alignment and Segmentation Tool @m-- Srovnavaci analyza metylace Caldimonas
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: v, o Prubéh sekvenace v Case
* Real-time pristup k datum

v. . 18
* Podpora rezimu ,, Read-Until” S
» 2 tisice Cteni jiZ po jedné =12
minute 2
Diagnoza pred koncem o 6
sekvenace! S
0
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* real-time pfistup k sekvenaénim datdm Prubeh sekvenace v case
* 2 tisice Cteni jiz po jedné minuté s 18
e predbézné vysledky (v NT): E 12
* 1. minuta — prvni informace o rezistenci >E 6
e 2. hodina — polovina detekovanych genu rezistenci >§
* 16. hodina — detekovany vSechny rezistence a 0
0 10 20 30 40 50 60

detekce primo v surovych signalech pomoci

s g Cas [h]
StrOJOVGhO uceni.
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/ \ / \ classification
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attention
add & norm
feed forward
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multi-head

attention
add & norm
feed forward
add & norm

fully connected
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