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Abstrakt

Prace se zabyva hledanim fraktalni struktury v sekvenci DNA, ktera bude vykreslena
ve Ctverci ACGT. Na pocatku jsou rozebrany fraktaly obecné a dikladné je probrana
konstrukce Sierpinského trojuhelniku deterministickou metodou a metodou chaos
game. Nasleduje kapitola, kde je pfiblizena struktura a sekvence DNA. Jsou zde také
uvedeny jiz znamé fraktalni struktury nachazejici se v DNA sekvenci, nebo se ji
bezprostiedné tyka. Dale je uvedena Uprava metody chaos game ze Sierpinského
trojuhelniku na ¢tverec ACGT, a do né&j bude vykreslena mapa dané sekvence DNA.
Do ¢tverce ACGT se nasledné vykresli vybrané sekvence DNA. Obrazky sekvenci se
dale zpracuji metodami BCM a PSM.

Klicova slova:

Fraktal, sobépodobnost, sekvence DNA, konstrukce Sierpinského trojuhelniku, BCM,
Box Counting Method, PSM, Power Spectrum Method

Abstract

This project is looking for fractal structury in DNA sequence data, which be maped in
square ACGT. First, this project is introduced in problematics of fractals and targeted
on making of Sierpinski gasket. Second, the project is introduced in DNA and DNA
sequence. Next is sketched now known fractal’s structures in DNA sequence data or
fractal’s structure closed DNA sequence. Then will changed metod chaos game of
Sierpinski gasket to square ACGT, in where will drawen map of DNA sequences.
Next, these pictures will processed by Box Counting Method and Power Spectrum
Method.
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Fractal, self-simmilar, DNA sequence, construction of Sierpinski gasket, BCM, Box
Counting Method, PSM, Power Spectrum Method
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1. UVOD

Pro€ zrovna fraktalni analyza DNA sekvenci? Fraktaly maji zajimavou vlastnost, ze
je lze popsat jednoduchymi matematickymi rovnicemi, a pfesto dostaneme zajimavé
nebo az nepfedvidatelné vysledky. Pokud je nechame vykreslit (viz. Obrazek 1.1)
tak nejen, ze zjistime, Ze jsou na pohled estetické (po nadefinovani barev), ale i po
pFiblizeni mizeme najit stejny vzor, jaky jsme vidéli na po¢atku (vice v kapitole 1.1.
Seznameni s fraktaly a v kapitole 2. Rozdéleni fraktald). [1]

V DNA sekvenci lze najit néco podobného. Na zemi zije mnoho druhd
organismU na uhlikové struktufe a v DNA maji stejné ¢tyfi baze jako ¢lovék A, C, G a
T, ale pfesto kazdy druh organismu vypada jinak. VSe pravé uréuje DNA (podrobnéii
rozebrano v kapitole 4. Seznameni s DNA). [1]

DNA bude vykreslena pomoci bodd do plochy, vznikne urgity obraz, ktery
bude dale upravovan, a na ném bude hledana fraktélni souvislost (vice v kap. 6.
Zkoumani sekvence DNA). Realizovani tohoto algoritmu bude provedeno v programu
Matlab (zdrojové kddy jsou uvedeny v pfilohach na konci prace a na pfilozeném CD).

1.1. Seznameni s fraktaly

Co je to fraktal? Jen mélokdo si pod tim dokaze néco predstavit a pfitom se fraktaly
objevuji vSude kolem nas, ve vesmiru, na zemi i v télech zivocichl a ¢lovéka.

Fraktal je pfirodni struktura, kterou si mizeme predstavit jako dobfe vzrostly strom
bez listi, nebo jako strukturu listu (,zilek ze spodni strany listu), nebo Feky tekouci
kontinentem, sn&hovou vlo€ku ¢€i dokonce cévni systém v téle ¢loveéka.[2]

Fraktal je objekt, ve kterém objevime stejnou strukturu po daném poctu
priblizeni ¢i oddaleni. Tato vlastnost byla popsana jako sobépodobnost. Poprvé ji
pozoroval francouzsky matematik Benoit Mandelbrot na ruSeni, které se objevilo na
telegrafnich dratech. Také on dal této struktufe jméno fractal — od latinského fractus
(rozbity, zlomeny). [2]

V dnesni dobé &lovék spiSe zna pravidelné tvary, které Ize dobie geometricky
popsat, ale pokud se podivame do pfirody, tak pravidelnych tvari najdeme jen velmi
malo, pokud vlbec néjaky. Presné geometrické tvary vytvofil az ¢lovék. Pfiroda
sama ma mnoho tvar(, které |ze popsat jen fraktalni geometrii [3].

Fraktalni geometrie se zabyva nepravidelnosti tvarll, obrazcl a usporadani.
Mnoho fraktald vypada velmi efekiné a v rdzném barevném provedeni vypadaji
opravdu impozantné. Uvedu nyni par znamych zakladnich a ¢ernobilych vyobrazeni
fraktald.

Obrazek 1.1: Ukazky znamych vyobrazeni fraktala. Vievo
Mandelbrotova mnozina, uprostied Kochova snéhova
vlo€ka a vpravo Sierpinského trojuhelnik. [21]
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Poznamka autora: Fraktall je samoziejmé mnoho, pokud by jste chtéli vidét
rizné fraktaly v barevném provedeni, sta¢i zadat do vyhledavace Google heslo
fraktal, a v sekci obrazkl se objevi velké mnozstvi téchto impozantnich Gtvard.

1.2. Dimenze fraktalu

Klasicka euklidovskd geometrie je definovand na pevné danych topologickych
arovnich dimenzi, kdy bod ma dimenzi rovnou nule (D=0), pfimka jedné (D=1),
plocha nebo rovina dvéma (D=2) a prostor tfem (D=3). Fraktalni geometrie ma také
definovanou dimenzi, zvanou téz Hausdorffova-Besicovitchova dimenze, a ta maze
nabyvat hodnot 0, 1, 1 az 2, 2, 2 az 3. Hodnoty dimenzi mezi 1 az 2 znamena, ze
fraktdl vyplfiuje vice jednorozmérnou pfimku, ale stale méné neZ dvojrozmérna
plocha. Podobné hodnoty 2 az 3, fraktal vyplfiuje vice nez dvojrozmérnou plochu, ale
stale méné nez trojrozmérny prostor. [1,2]

1.2.1. Vypocet fraktalni dimenze

Fraktalni dimenze D udava miru nepravidelnosti daného objektu. U klasickych
objektl s topologickou dimenzi vzdy obvod konverguje k uréité limitni hodnoté,
zatimco u fraktall se délka (nebo obvod) neustale zvétSuje. Tato vlastnost je
nazyvana jako Richardsonuv efekt. [2]

Mame-li Usecku, tedy objekt o jedné dimenzi, a rozdélime ji na 4 stejné dilky,
Ize taky fici sob&podobné dilky, pak délka dilku bude

1
=—=0,25. 1
r=- (1)
Obecné Ize tuto rovnici (1) pfepsat na
=—. 2
r=— 2)

Vezmeme-li plochu, to je dvojrozmérny objekt, nebo 1épe Etverec a rozdélime jej na
16 dilkud, ziskame

r=t =L qps, 3)

162
coz lze zase prepsat do obecné formy:

N

r=—. (4)
N2
Stejné muzeme postupovat i v prostoru pro krychli, kdy dostaneme
r= (5)
N3
Predchazejici tfi vzorce (2,4,5) Ize spojit do jedné obecné vysledné rovnice

kde D je dimenze objektu.
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Nyni staéi vyjadfit D. To dostaneme zlogaritmovanim rovnice (6)

1

log r =—log NP, (7)
a dalSi upravou rovnice (5) dostaneme vyraz pro samotnou dimenzi D:
log N
D=—5-5 -, (8)
log (—J
-

kde je faktor zmény délky, neboli na kolik ¢asti se objekt bude délit
je faktor zmény méfitka (vétSinou je oznacovan jako m)

je velikost sobépodobné ¢asti
je velikost dimenze.

O~ ~|—=Z2

1.2.2. Ukazka vypoétu dimenze

Ukazku vypoctu provedu podle vzorce (8) pro prvni dvé transformace Kochovy kfivky
(vyobrazeno na Obrazek 1.2). Pfi kazdé transformaci se délka Kochovy kfivky
zmens$i na r=1/3 a kfivku vzdy rozdélime na N=4 sobépodobné ¢asti. [3]

NI

Obrazek 1.2: Prvni dvé transformace Kochovy kfivky. [3]

Dosazenim a vypoétem vzorce (8) dostaneme hodnotu dimenze:

D= log N _ log 4 :log4

log [lj log 3
"7 log

Z vysledku (10) lze vidét, Ze opravdu jde o fraktalovou strukturu, nebot dimenze
vysla D=1,26.

=1,2618. (10)

Pro srovnani uvedu v tabulkach par dimenzi riznych objekt.

Tabulka 1: Dimenze geometrickych objekt. [4]

Objekt Dimenze

Bod 0

Primka 1

Ctverec - plocha 2

Krychle - prostor 3
1
1

Kochova kfivka
Sierpinského trojuhelnik

2
1)

6
9
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Tabulka 2: Dimenze pfirodnich objekta. [7]

Objekt Dimenze
Povrh neerodovanych skal | 2,2 - 2,3
Obvod 2D pramétu oblaku | 1,33
Pobfezi 1,26

Tabulka 3: Dimenze vybranych anatomickych struktur. [3]

Struktura Dimenze
Pridusky ~3

Lidsky mozek 2,73 -2,79
Endoplazmaticka Sitka 2,72
Tepny 2,7
Membrana alveoly 2,17
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2. ROZDELENI FRAKTALU

L-Systémy

lteraéni funkéni systémy
Polynomické fraktaly
Nahodné fraktaly

O O O O

2.1, L-Systémy
L-Systémy jsou &asto oznacdovany jako fraktalni kfivky. Do této skupiny patfi i
Kochova kfivka (Obrazek 1.2) a Kochova vlo¢ka (Obrazek 1.1), ktera vznikne ze
tfech Kochovych kfivek sloZzenych do trojuhelniku. [3, 4]

L-Systémy byly poprvé pouzity pro simulaci vyvoje mnohobunéénych
organismi. Dnes se nejvice pouzivaji pravé pro simulace v biologii, geologii a
podobnych pfirodnich védach, kde ovSem nelze plné vyuZit, protoze pfirodni
struktura je slozitd a dosud pfesné nepopsana. Pfi hlub§im zkoumani se projevi
nedokonalosti a ukaze se, Ze tato metoda neni doposud plné propracovana do
detailu. [3, 4]

Tento druh fraktalu Ize vyuzit pfi generovani textur a pfirodnich struktur nebo
také pfi odstranéni Sumu na telekomunikaénich linkach. [24]

2.2. Iteracni funkéni systémy

lteraéni funkéni systém — zkratkou €asto oznacovan jako IFS, je takovy systém, ve
kterém funguje jisté geometrické pravidlo. Nej¢astéji sem patfi ploSné obrazce jako
Ctverec, znamym pfikladem je napfiklad Sierpinského koberec, nebo trojuhelnik,
pfikladem je Sierpinského trojuhelnik (viz. Kapitola 3. Sierpinského trojuhelnik), ale
Ize takové pravidlo aplikovat i na télesa napf. krychli. Z krychle utvofeny fraktal se
pak nazyva Mengerova houba (viz Obrazek 2.2). [3]

Priklad je uveden na fraktalu oznaovaném jako Sierpinského koberec.
Ctverec je rozdélen na devét stejnych &tvercll, a prostfedni &tveredek je vynechan.
Toto pravidlo bude dale aplikovano na vSech osm zbyvajicich &tvere€kd. Nazorny
postup je vyobrazen na Obrazek 2.1.

Tyto fraktaly nasly uplatnéni pfi proceduralnim modelovani téles. [24]
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M+l > 0+ H+ -0 -H 0
.

‘H- el

R R

Obrazek 2.1: Prvnich Sest iteraci Sierpinského koberce.
Lze z téchto obrazkd nazorné pochopit, jak postupné
dojdeme k fraktalu [5].

Obrazek 2.2: Mengerova houba. Ctvrta iterace krychle
vySe popsanym postupem. Na kazdé strané& krychle
vidime odpovidajici iteraci Sierpinského &tverce (koberce)

[7].

2.3. Polynomické fraktaly

Polynomické fraktaly se oznacuji zkratkou TEA, a pokud feknete heslo ,fraktal
Siroké vefejnosti, tak naprostd vétSina si vybavi fraktaly pravé z této skupiny. Tyto
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fraktély nelze vétSinou vyuzit pro védecky vyzkum, za to z estetického hlediska jsou
tyto fraktaly pro laiky nejzajimavéjsi. [4]

Uz béhem druhé svétové valky obijevili dva francouzsti matematikové G. Julia
a P. Fatou pozoruhodné obrazce a dali jim nazev Juliovy mnoziny. Na jejich objev
navazal v roce 1979 B. Mandelbrot a dokazal najit vztah mezi jednotlivymi Julovymi
mnozinami a vytvofil, dnes na jeho po€est nazyvanou, Mandelbrotovu mnoZzinu.
Mandelbrotova mnoZina je komplexni mnozina, kterd v kazdém svém bodé urluje
mnozinu Juliovu. [3]

Obrazek 2.3: Polynamické fraktaly. Vlevo Juliovy
mnoziny, které byly objeveny iz béhem druhé svétove
valky, a vpravo Mandelbrotova mnozina zndma od roku
1979. [6]

Vypoc&et Mandelbrotovy mnoziny je vlastné jen zjiStovani, zda dany bod z celé
komplexni roviny po umocnovani konverguje k nule nebo k nekoneénu. V praxi se
vezme komplexni &islo, pfi¢te k nému jeho druhou mocninu, to celé se opét umocni a
pficte se k tomu opét plvodni &islo. Pokud vysledek konverguje k nule tak patfi do
mnoziny. Vykreslenim nalezicich bodl ziskame c¢ernobily obraz Mandelbrotovy
mnoziny. Barvy Ize pfifadit podle poctu iteraci potifebny ke zjit&ni konvergence. [3]

2.4. Nahodné fraktaly

Nahodné fraktaly, nékdy nazyvané chaotické, nejlépe vystihuje Lorenz(iv atraktor,
ktery ve svém vypoctu zahrnuje i ndhodny prvek. Tento atraktor zaved| E. Lorenz
vroce 1963 aby mohl popsat chovani specialniho vodniho kola a jevy v atmosfére.
Pro jistou mnozinu parametrl vykazuje chaotické vlastnosti. Mezi tento typ fraktald
Ize zaradit i ploSné zachyceny Brownuv pohyb (lomena ¢ara). [3]

Atraktor je koneény stav systému, zjednoduSené fec¢eno. U realného kyvadla
je to stav, kdy tfenim ztrati veSkerou svou kinetickou energii, a prosté setrvava na
misté. Atraktory Ize rozdélit do tfi skupin:

e Bodové
e Cyklické (kruhové, osmickove, ...)
e Podivné (chaotické a nekonecné)

Lorenzlv atraktor patfi do skupiny podivnych atraktor(l, protoze i z obrazku jde
jasné vidét, ze se pohybuje po nekoneéné kfivce. Z tohoto pohledu (viz Obrazek 2.4)
sice atraktor vypada jako osmicka, ale ve skutecnosti je ve tvaru motylich kfidel
zasahuijici do tfech dimenzi — do prostoru. [13]
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Tyto fraktaly Ize pouzit pfi generovani tokd fek nebo modelovani turbulenci.
Lze je také uzit pro popsani vyvoje cen na burze. [24]

0 -20
20

Obrazek 2.4: Lorenziv atrakior. Je to tfirozmérny
atraktor, ozna€ovany téz jako podivny, s dimenzi 2,6. [6]

Dalsi jednoduchy nahodny fraktal pfedstavuje &tverec, na ktery se aplikuje
nasledujici pravidlo. Cerny &tverec je rozdélen na &tyfi stejné mensi &tverce a
hornimu levému bude zménéna barva na bilou. Toto pravidlo pak Ize znova aplikovat
na zbylé ¢erné ¢tverce. Toto pravidlo Ize pozménit tak, aby byl vysledek opravdu
nahodny fraktal tak, Zze bilou barvu pfisoudi pocita¢ libovolnému jednomu ¢&tverci.
Vysledek pak uz nelze predpovédét (viz Obrazek 2.5). [9]

Obrazek 2.5: Nahodny fraktal. Vlevo s pevné
prebarvenym levym hornim &tvercem na bilou, ostatni dva
maji upravené pravidlo s nahodnym vybé&rem
prebarveného &tverce (moznosti je vice nez je uvedeno —
slouzi jako pfiklad). [9]
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3. SIERPINSKEHO TROJUHELNIK

Sierpinského trojuhelnik bude v této kapitole rozebran podrobnéji, protoze na ném
bude vysvétlena metoda, ktera pak bude uzita na sekvenci bazi v DNA (vice DNA
sekvenci v kapitole 4.2. Struktura DNA a 4.5. Sekvence DNA). Sierpinského
trojuhelnik je jednoduchy fraktal, jehoz konstrukce Ize provést dvémi zplsoby —
deterministickym (viz kapitola 3.1. Konstrukce trojuhelniku deterministickym
zplsobem) nebo metodou zvanou Chaos game (vice v kapitole 3.2. Konstrukce
trojuhelnika metodou chaos game).

3.1. Konstrukce trojuhelniku deterministickym zpisobem

Konstrukci Sierpinského trojuhelnika deterministickym zplsobem bude vysvétlena na
rovnostranném trojuhelniku. Lze pouzit i obecny trojuhelnik, ale nejlépe fraktal
vynikne v pravouhlém nebo pravé rovnostranném trojuhelniku. Na po€atku mame
¢erny trojuhelnik. Spojenim stfedl Usecek jeho stran ziskame novy trojuhelnik, ktery
vybarvime bile. Toto pravidlo lze aplikovat znovu na kazdy €erny trojuhelnik do
nekone¢na (viz Obrazek 3.1). Popsana konstrukéni metoda je nazyvana jako
deterministicka. [5]

AL L

Ad ;ihl
AA Adda AALD

A A Ad  AA Ak AA

IYYVYVYY

t ‘ A ‘ ; A \ ; i da Ak i

A As Ad Ad

AAA‘ A‘A‘ :nul f‘“"i AdAA  AAAR
A Ah AM A AA

A
AAAAAAAA fnn‘nuﬁ.n;u;;ﬁ "i

Obrazek 3.1: Konstrukce sierpinského trojuhelnika
deterministickym zpuUsobem. Zobrazena nultd az pata
iterace. [5]

Poznamka autora: Povedlo se mi naprogramovat tyto iterace v prostiedi
Matlab. Pocet iteraci je ovSem omezen asi na osm nebo devét, kdy je doba vypod&tu
jesté pfijatelna, to znamena do dvou az tfi minut na Intel Centrino Core 2 Duo T7300
s frekvenci 2 GHz (notebook autora — pouzit pro vypoéty). Zdrojovy kéd je pfiloZzen
na konci semestralniho projektu jako Pfiloha 1. Tento program jsem naprogramoval
jen jako ilustraci, pro dal$i vyzkum nebude vhodny.
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3.2. Konstrukce trojuhelnika metodou chaos game

Sierpinského trojuhelnik lze vytvofit i metodou chaos game. Metoda je naprosto
odlisna od predeslé. Sta€i zadat vrcholy trojuhelnika, a popfipadé jesté jeden
pocatecni bod, ktery neni ovSem nutny, protoze jako vychozi bod Ize pouzit libovolny
vrchol trojuhelnika. Metoda necha pocita€ vybrat vrchol, ke kterému se bude
program ubirat. Pomysinym spojem poc&ate¢niho bodu a zvoleného vrcholu ziskame
pfimku, na které v jeji poloviné necha vykreslit bod. Tento bod je pak opét vstupem
pro daldi iteraci. [14]

Nazorna ukazka (viz Obrazek 3.2). V rovnostranném trojuhelniku ABC byl
zvolen pocate¢ni bod P, ktery byl vybarven €ervené. Nyni pocita¢ vybral vrchol A,
vytvofil spojnici mezi puvodnim bodem a vrcholem A (zelena Usecka) a v poloviné
vytvofil bod. Tento bod se stava vstupem pro pfisti iteraci. Opét pocita¢ vybral vrchol,
tentokrat B, opét vytvofil spojnici a vykreslil na poloviné bod. Pfi dalsi iteraci zvolil
vrchol A, pfi dal$i C a pfi paté iteraci opét C.

Neustalym opakovanim iteraci se postupné vykresli Sierpinského trojuhelnik.
Neustalé opakovani vSak neni praktické, proto je tfeba stanovit pocet iteraci, ktery
bude udavat pocet bodl. VSem je asi jasné, ze ¢im vice bodu tim vice se budeme
blizit ,dokonalému® Sierpinského trojuhelniku. Na druhou stranu je zde vypocetni
omezeni, kdy kazdy bod navic potfebuje sviij ¢as na vypodet. Vypocet C&tyficeti tisic
bodl, nebo méné, je pomérné rychly a zabere maximalné nékolik desitek sekund
(opét na autorové notebooku; na vykonnéjsim PC bude vypocet podstatné rychlejsi).
Vysledny trojuhelnik ma ovSem plno dér a mezer, které maiji byt zaplnény. Vypocet
sto Sedesati tisic bodli, nebo vice, uz ukousne asi minutu az dvé, ale vysledny
trojuhelnik je o poznani ,lepsi“. Pro srovnani, trojuhelnik o dvaceti tisicich bodu je na
Obrazek 3.3, a byl vypocten asi za osm sekund, zatimco trojuhelnik o sto tisicich
bodu je na Obrazek 3.4, a byl vypodéten asi za Etyficet sekund.
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Obrazek 3.2: Konstrukce sierpinského trojuhelnika
metodou chaos game. Zobrazeno pét iteraci. [Generovano
vlastnim programem v Matlabu]
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Obrazek 3.3: Sierpinského trojuhelnik konstruovany
metodou chaos game po 20 000 iteraci a byl vypoéten asi
za 8 sekund. [Generovan vlastnim programem v Matlabu]
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Obrazek 3.4: Sierpinského trojuhelnik konstruovany
metodou chaos game po 100 000 iteraci a byl vypoéten
asi za 40 sekund. [Generovan vlastnim programem v
Matlabu]
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4. SEZNAMENI S DNA

Cela geneticka vybava jedince, nazyvana téz genom, je rozdélena do chromozomu.
Kazdy chromozom obsahuje nékolik genu (vice v kap. 4.5. Sekvence DNA) a geny
pak tvofi DNA fetézec, nebo dvousroubovici. [19]

DNA neboli deoxyribonukleova kyselina (€esky nékdy oznagovana jako DNK)
je soucasti kazdé zivé bunky. Jednodussi RNA postaéi jednoduchym virlim a
bakteriim, nebo jako ,pomocnik” pfi déleni buriky a pfenosu ¢asti DNA. Nukleové
kyseliny jsou vysokomolekularni latky, tvofené nukleotidy (viz kapitola 4.2. Struktura
DNA) jako zakladni stavebni kameny DNA. Dané burika si z tohoto mnozstvi dat
vybere vzdy jen sobé potfebnou &ast, a stou nadéle pracuje. DNA se pouziva
k syntéze proteind v burice, nebo slouzi k pfenosu gend do novych (dcefinnych)
bunék pfi déleni — tzv. replikace (viz 4.3. Replikace DNA). [10,15]

4.1. Historie vyzkumu DNA a DNA sekvence
DNA strukturu objevili v James D. Watson a F. H. C. Crick v roce 1953, ktefi za tento
objev dostali spoleéné s M. Wilkinsnem Nobelovu cenu za fyziologii a medicinu
vroce 1962. Vletech 1972 az 1975 F. Stanger a W. Gilbert vyvinuli techniku
sekvencovani DNA. [10]

4.2. Struktura DNA
Zakladni strukturu DNA je zobrazena na obrazku nize (viz Obrazek 4.1). Vyznam
anglickych popiskl - vlevo anglické nazvy bazi A, T, G, C a vpravo shora Sugar
Phosphate Backbone = Cukrofosfatova patef, Base pair = komplementarni par a
Nitrogeous base = nukleotidova baze. [11]

Sug:j;_lr

I Phosphate
Backbong
— Basa peir
Adening
- MArogecus
baza
Thymine =TTx
e

-
el
Guanine — S _

Obrazek 4.1: DvouSroubovice DNA. [11]

Cytosine
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DNA je uchovavana v chromozdédmech v jadru bunky zpravidla v podobé
pravotocivé dvousroubovice o priméru 1,9 nm, ale ¢ast Ize najit i v mitochondriich.
Ta je tvofena fosfatovou patefi, presnéji kyselina trinydrogenfosfore€na, a pfes cukr
(ribéza pro RNA, deoxyrib6za pro DNA; struktura viz Obrazek 4.2) je navazana
dusikata baze. Zbytek kyseliny fosfore€né, cukr a baze je oznafovana pojmem
nukleotid. Baze jsou ¢&tyfi a dvou druhG — purinové (A = adenin, G = guanin) a
pyrimidinové (C = cytosin, T = thymin). Dvé baze tvofi komplementarni par,
oznacovan jako bp (anglicky base pair), kdy se poji jedna baze purinova a jedna
pyrimidinova, a pomoci vodikovych mustkl drzi obé ramena dvousroubovice DNA
pospolu. Baze se k sobé nepoji nahodné, ale vzdy adenin s thyminem nebo thymin
s adeninem (A-T, T-A), spojené pres dvé vodikové vazby (viz Obrazek 4.3: Vazba
adenin - thymin a jejich strukturni vzorce. Na obrazku jsou jasné vidét dvé vodikové
vazby. [12]), a cytosin s guaninem nebo guanin s cytosinem (C-G, G-C), spojené
pres tfi vodikové vazby (viz Obrazek 4.4). Mezi pyrimidinové se nékdy pfidava jesté
U = uracil (neni sou€asti DNA, ale v téle se vyskytuje jako baze v RNA a nahrazuje
thymin — to znamena, ze tvofi komplementarni par s adeninem). [10, 15]

H
|

HO-C—H_0

HO

Obrazek 4.2: Strukturni vzorec cukru deoxyrib6zy. V cyklu
jsou popsany ¢€isly uhliky, na které je mozno navazat bazi.
[12]

adenosine thymine
o H H

“hy—1 o C H
N—H N

{ \>—:1

N— H—I{

{ )\ f & ;\

ribose
__l' ose
Obrazek 4.3: Vazba adenin - thymin a jejich strukturni
vzorce. Na obrazku jsou jasné vidét dvé vodikové vazby.
[12]

H—N,
’_,.-""I‘\ - H‘*T -'""I I‘{P
< —u AN
I ribose
T _l' (a¥=1= i
guanine cytosine

Obrazek 4.4: Vazba guanin - cytosin a jejich strukturni
vzorce. Na obrazku jsou patrné tfi vodikové vazby. [12]
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Nukleotidy se spojuji pres diesterické vazby do fetézcl ...-cukr-fosfat-cukr-
fosfat-cukr-... a tvofi polynukleotidovy fetézec (viz Obrazek 4.5). [15]

Spojenim této patefe s komplementarnim parem bazi, kterd na svij druhy
konce navaze druhou patef, dostaneme uplny strukturni vzorec ¢asti DNA. Byl by
znaéné komplikovany a neprehledny, proto se znazorniuje schematicky tak, jak je to

naznaceno na Obrazek 4.1. [15]
5" End

s}

1" End

Obrazek 4.5: Struktura DNA patefe posloupnosti cukr-
fosfat-cukr. Oznaceni uhlik(l na po¢atku a konci fetézce 5'
a 3' (Cteno: pét konec a tfi konec) a mista, kde je
navazana baze je oznacena heslem Base. [16]

4.3. Replikace DNA

Replikace DNA (Cesky také pfekladano jako samozdvojeni) je zakladni proces pfi
déleni celé buriky a slouzi k pfenosu genetického materialu z jedné matec¢né bunky
na dvé dcefinné se stejnou genetickou vybavou. Pofadi nukleotidd (tzv. primarni
struktura) ma zakladni vyznam pro pfenos genetické informace, proto se poradi
nukleotidd pfi déleni nesmi zaménit. [15]

Na pocatku replikace se u€inkem enzymu DNA-polymeraza rozvolni vodikove
vazby mezi bazemi. Takto rozvolnéné Casti DNA fetézce pak slouzi jako matrice
(vzory) k pfifazeni volnych komplementarnich pard. Vzniknou tak dva DNA fetézce,
ve kterych je polovina z mateéné buriky a polovina komplementarné dodana (viz
Obrazek 4.6). Z toho Ize vypozorovat, ze pro pfenos genetické informace staci jeden
fetézec dvousroubovice DNA. [15]

RNA (ribonukleova kyselina), kterd je podstatn& mensi nez DNA (tvofi ji radové
desitky az stovky nukleotid(l), a pfi procesu déleni pini riizné funkce. RNA
rozliSujeme tfi zakladni typy (podle toho, kde se nachazi, nebo jakou pIni funkci):
e ribozomalni rRNA
- stavebni funkce v ribozomu (jedna z bunéénych organel)
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e mediatorovou mRNA
- ziskava komplementarni doplfiky €asti DNA pfimo v jadru bufky;
nasledné je uvolnéna do cytoplazmy bunky (roztok vyplfujici bufku a
prostor mezi organelami)

e transferovou tRNA
- zajistuje pfesun (transport) aminokyselin k ribozomu.

i
F

Obrazek 4.6: Replikace DNA. Plvodni dvousroubovice se
rozdéli a komplementaci se pfidaji nové fetézce (Cerné).
Vznikaji dvé totozné dvousroubovice. [18]

4.4. Geneticka informace

Geneticka informace je dana posloupnosti nukleotidl, tedy sekvenci genua (vice
v kap. 4.5. Sekvence DNA). Sekvenci Ize pak rozdélit na kodény, neboli triplety, coz
je posloupnost tfi po sobé jdoucich nukleotidl, a ta predstavuje pravé jednu
aminokyselinu. Gen, neboli vioha, je jednotka zodpovédna za vznik dédi¢né
vlastnosti (rozebrano na konci kapitoly). [15]

Triplety koduji aminokyseliny, které se syntetizuji v bufce. Pocet
syntetizovanych bilkovin je asi dvacet a pocet riznych kombinaci bazi je

4* = 64 kodond. (11)
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Jasny nepomér mezi moznostmi kodonu (pocet v rovnici (11)) a skute¢nym
potem syntetizovanych bilkovin (dfive Ffe€eno — asi 20) fika, ze danou
aminokyselinu (tj. bilkovinu) muZe kodon kodovat nékolika riznymi kombinacemi
(kombinace RNA viz Tabulka 4). Sedé jsou vybarveny bunky START a STOP, které
znaci kombinace bazi ur€ujici pocatek a konec sekvence pro syntézu bilkovin. [15]

Tabulka 4: Prehled kodonl a aminokyselin pro RNA.
Oproti DNA je zde misto thyminu (T) uracil (U). [inspirace
ve zdroji 17; pfepsano]

Druhé pismeno kodonu
U C A G

uuu , ucu UAU , uGu . |u

Fenylalanin Tyrosin Cystein |—

U uucC uccC Serin UAC UGC C

UUA Leucin UCA UAA sTOP UGA | STOP |A

UuG UCG UAG UGG | Tryptofan |G
5 Ccuu CCu CAU Histidin CGU U 4
o CuUcC , CCC .| CAC CGC .. |cl&
5 |C Leucin Prolin Arginin  — =
e CUA CCA CAA , CGA Al
o Glutamin — ©
S CUG CCG CAG CGG G (BD
£ AUU ACU AAU , AGU |ul3
3 , Asparagin Serin — =
— AUC Izoleucin ACC .| AAC AGC cle
c|A Treonin g
c AUA ACA AAA : AGA . Al 3
o Lysin Arginin  f— <

AUG | Methionin,START | ACG AAG AGG G

GUuU GCU GAU . .| GGU U

Kys. asparagova —

GUC , GCC . | GAC GGC , C

G Valin Alanin Glycin =

GUA GCA GAA , | GGA A

Kys. glutamova —

GUG GCG GAG GGG G

Transkripce (Cesky prepis) genl se ¢astec¢né podoba replikaci. Na po¢atku se
opét oba fetézce DNA oddéali a ke kodonum ulozenych v DNA se najde
komplementarni molekula mRNA. mRNA molekuly se za sebou spojuji a ziska se
komplementarni viakno k DNA. Toto vlakno se uvolni z jadra a déle se zpracovava
v ribozomech (dal§i bunééna organela). Zde dochazi k translaci. Translace (&esky
preklad) je déj na ribozomech, kde se ke kodonidm mRNA najdou antikodony
(komplementarni aminokyseliny) tRNA. Molekuly tRNA se spoji do polypeptidu a jsou
nasledné uvolnény do cytoplazmy bunky (hmota vyplfujici bufiku a prostor mezi
organelami). [15]

4.5. Sekvence DNA

Gen je v DNA sekvenci rozdélen do nékolika Usekll — exonu (nesouci informaci) a
usekl oddélujicich — intrond. Pfesna funkce intront neni doposud znama. Spekuluje
se o jisté kontrolni funkci, kdy ma kontrolovat informaci uloZzenou v exonech, nebo
hraje jistou Ulohu pfi evoluci, kdy nové vlastnosti genli mohou vznikat kombinaci
exonl, nebo ma uréitou ochranou funkci, kdy chrani informaci ulozenou v exonech.
Intron je pfi transkripci genu odebran, aby mRNA nesla jen uzite€nou informaci. [15]
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5. FRAKTALNI STRUKTURY V DNA

Fraktalni struktury v DNA jsou jiz dnes znamy, budou v této kapitole pfiblizeny.

5.1. Fraktalni globule

Jak bylo jiz dfive zminéno, DNA je uchovana v chromozomech, a jsou naskladany
v jadru bunky (viz kap. 4. Seznameni s DNA). Kdyby se DNA uchovavand v jedné
burice rozvinula, tak by dosahovala délky okolo dvou metri. Jak se ovSem takto
dlouhd DNA vejde do jediného jadra bunky? Kazdy asi pfijlde na to, Ze ji Ize
poskladat. Je zde ovdem problém, Zze DNA se stale pouziva k syntéze bilkovin, a tak
pouzivané casti by meély byt stale na dosah. Tento problém feSi fraktalni gloubule
(zobrazena na obrazku Obrazek 5.1). [20]

Rozsah: Jadro Chromozom Megabaze

Chromozdmove Oteviené
teritorium
Obrazek 5.1.: Fraktalni globule v jadru buriky. [20]

Zaviené Fraktalni kulicky

Fraktalni globule sdruzuje u sebe chromozémy, nebo jejich €asti, oznaCované
jako lokusy, podobnych vlastnosti. To, ze se jedna o fraktal, dokazali ameri¢ti védci
z Harvardské University, kdy danou fraktalni kulicku (globuli) podrobili zkoumani.
LZtuhlou® globuli ve formaldehydu podrobili §tépeni enzymem a globule se rozpadla
na malé kousky. Tyto kousky pak nechali poc¢itatem slozit zpét do globule jako velké
3-D puzzle. Pro potvrzeni pak nechali na globuli pGsobit jiny enzym, ta se rozpadla
na jiné kousky, které po poskladani dohromady, dostali stejnou kulicku. Detail
fraktalni kulicky je na obrazku Obrazek 5.2. Na tomto obrazku je také srovnani
s kuli¢kou, kterd byla uvazovana dfive — skladana a vyvazena. Por srovnani je zde
také zobrazen fez kulickami. [20]
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VOLNE POLYMEROVE VLAKNO - DNA

SKLADANE VLAKNO

Prifez

VyvaZzena
kulicka

)
III 4

"o~

Prlfez

Fraktalni
kulicka

Obrazek 5.2.: Detail fraktalni kuli¢ky. [20]

5.2. 2-D nanostruktura DNA

Nanostruktury DNA se odvozuji od Sierpinského koberce (viz. Obrazek 2.1). Ctverec
je rozdélen na ¢asti podle obrazku nize (Obrazek 5.3). Takto vzniklé ¢tverce Ize pak
povazovat za stavebni ¢&tverce nanostruktur, kdy kazdou stranu &tverce tvofi
dvojvlidkno DNA a rohu dojde ke kfiZzeni (kfizeni na obr. Obrazek 5.4). [22]

e
SN
|

Obrazek 5.3.: Déleni Sierpinského koberce. [22]
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Strany ¢&tverce jsou oznadeny pismeny B, B*, W a W* kde vlakna bez
hvézdicek (j. B a W) se sto&i po sméru hodinovych rugi¢ek, a vldkna s hvézdi¢kou
(tj. B* a W*) jsou prubézna. Dvojvlakno DNA je ovS§em tvofeno dvémi vlakny, ktera
Ize rozdélit, a vést je oddélené (rozdélené kfizeni je rozkresleno na obrazku Obrazek
5.4). Dvojvlakno je déleno v kfizeni tak, aby stabilizovalo tuto pozici. Bez tohoto
kiizeni by se dvojvldakno samo stocilo do podoby dvousroubovice. [22]
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Obrazek 5.4.: Detail kiizeni ¢tyf vlaken v rozich Ctvercu.
Cisly jsou oznacgeny fetézce. [24]

L8

Vlakna v téchto strukturach mohou podstupovat dvoji (double crossover = DX)
nebo dokonce troji kfizeni (triple crossover = TX), oboji je zachyceno na obrazku

nize (viz obr. Obrazek 5.5).
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Obrazek 5.5.: Dvojité a trojité kfizeni DNA vlaken. DX na
(c) a TX na (d) ¢asti. [25]
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5.3. Struktura XOR

2D struktura maze plnit jednoduchou funkci XOR. Pravdivostni tabulka je uvedena
dale (tab. Tabulka 5: Pravdivostni tabulka). Strukturu muzeme rozdélit do 4 blokd,
v zavislosti na vstupnich proménnych, podle pravdivostni tabulky (obr. Obrazek
5.70brazek 5.7). Obrazek 5.7 A ukazuje postupny vypocet funkce XOR, a po
nékolika iteracich je vidét, ze struktura jedniek vykresli Sierpinského trojuhelnik. Na
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B je ukazka blok( a definovani vstupl dole a vystupl nahofe kazdého bloku. Na C
jsou vypsany vSechny moznosti blokl a jejich skladani do struktury. Hvézdi¢kou je
oznaceno misto inicializace — prvni jedni¢ka pro zahajeni vypoctu. D jiz ukazuje
plodnou strukturu tohoto vypoctu bez chyb. E ukazuje vypocet pro vice inicializanich
mist (hvézdicka) a vzniklé chyby ve struktufe (buniky s kiizkem). [27]

Struktura v DNA sekvencich je zachycena na obr. Obrazek 5.6. Jelikoz tato
struktura pIni matematickou operaci, Ize ji pak pouzit pro binarni vypocty, a z nich Ize
vytvofit DNA pocitace. [24]

Tabulka 5: Pravdivostni tabulka XOR. [24]
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5.4. 3-D nanostruktura DNA

Podobné jako 2-D struktura je odvozena od Sierpinského koberce tak i 3-D struktura
je odvozena od tohoto prostorového uspofadani do tzv. Mengerovy houby (viz.
Obrazek 2.2). Tato struktura pak v prostoru vyplfiuje ¢ast prostoru tvofenou tfemi
rovnostrannymi trojuhelniky = ¢tyfstén = tetrahedron (zobrazen na obr. Obrazek 5.8).
Obrazek ukazuje strukturu tetrahedronu v prostoru (a), rozvinutou strukturu (b, c),
kde je jeSt& zachycena interakce mezi dvouSroubovicemi a (d) znazorfiuje
schématickou 3D strukturu. [26]

Obrézék 58 -Te;[rah-edrbn. t26]
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6. ZKOUMANI SEKVENCE DNA

Sekvence DNA (popsano v kap. 4. Seznameni s DNA a 4.5. Sekvence DNA) bude
viozena na vstup upravené metody chaos game v Sierpinského trojuhelniku
(popsano v kap. 3.2. Konstrukce trojuhelnika metodou chaos game).

6.1. Uprava metody chaos game pro zkoumani sekvence DNA

Sierpinského trojuhelnik bude rozSifen o dalsi vrchol a upraven na d&tverec o
vrcholech ACGT (zkratky DNA bézi; podrobnosti v kap. 4.2. Struktura DNA). Popis
vrcholl pfevzat ze zdroje [28]. Nyni uz vybér vrcholu nebude volen pocitacem, ale
bude pevné dan posloupnosti bazi, ktera je na vstupu programu. Na obrazku nize
(Obrazek 6.1) je zobrazena ukazka DNA kédu pro posloupnost GGAGT. Pocate¢ni
bod uprostied &tverce — Eervené, spojnice pldniho bodu a vrcholu, ktery je uréen
posloupnosti bazi — zelené a vykresleny bod — ¢erné.
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Obrazek 6.1.: Ukazka metody chaos game ve C¢tverci
ACGT. [Generovano vlastnim programem v Matlabu]

6.2. Segmentovani ¢tverce ACGT

Ctverec ACGT Ize rozdélit na mensi dilgi &tverce a popisuji se podle vrcholu, ke
kterému maiji nejblize. Ctverec rozdélime na &tyfi mensi spojenim protilehlych stredi
stran. Men8i ¢tverce se popisuji A, C, T a G. | tyto mensi Etverce Ize opét rozdélit na
¢tyfi mensi. Ty se popisuji nejdfive pismenem vétSiho &tverce, a pak néasledné
menSiho. Pfiklady popisu: AA, AC, TT, GC... Tento postup zase lze zopakovat i na
mensi. Popis pak bude tfi-pismenny (viz Obrazek 6.2). Tfipismenny popis pak
odpovida posloupnosti znakll v kodénu a maly &tverec pak reprezentuje dany kodén.
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Obrazek 6.2.: Segmentace ¢tverce ACGT a popis ¢tvercl
podle vrcholu, ke kterému naléhaji. [Generovano vlastnim
programem v Matlabu]
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7. ZPRACOVANI SEKVENCI

7.1. HEXA hexosaminidaza A

Z vefejné databaze [23] byla ziskdna geneticka informace této bilkoviny a uloZena do
txt souboru. Funkce dnaZctver poté nacita sekvenci nukleotidd z tohoto souboru.
Vysledny obrazek ziskany funkci je uveden nize na obrazku nize (Obrazek 7.1).
Vstupni proménné funkce jsou stran, ktera zapina moznost vykresleni obvodovych
stran &tverce ACGT (1 = zapne; 0 = default), mark, ktera ur€i velikost vykreslovanych
bodu (doporucuiji: 1,2,3; default = 1) a prod, ktera vnese prodlevu do vykreslovani a
Ize jej pak pozorovat v realném &as (doporu¢ené hodnoty: 0,001 — 0,000 001; default
= 0). Zadavaji se v pofadi dnaZctver(stran, mark, prod).
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Obrazek 7.1.: Vypocteny obraz HEXA hexosaminidazy A.
[Generovano vlastnim programem v Matlabu — dnaZ2ctver]

Definovan je takto: Homo sapiens hexosaminidase A (alpha polypeptide)
(HEXA) on chromosome 15°. Nese oznaceni lokus NG_009017 s 32 743 bp (base
pair = bazovych pard). Sekvence je obsazena v lidském geonomu. Procentualni
zastoupeni bazi je nasleduijici, A 26,9 %, C 20,4 %, G 25,0 % a T 27,7 %. Vybér této
sekvence byl na popud desatého cvi¢eni z pfedmétu Uvod do biomedicinského
inzenyrstvi (BUMI), kde byl autor naveden pfimo na ni. [23]

Vysledny obrazek jesté neni po zadné Upravé. Navic je zde nevyhoda, kdy
Matlab vypocte body s vysokou pFesnosti, a pfi ukladani do obrazku se tato pfesnost
nepfenese — zaokrouhli se na nejbliz8i ukladany pixel.
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7.2.  Casti prvniho chromozomu

Cela definice zkoumané ¢&asti je ,Homo sapiens chromosome 1, alternace assembly
Celera, whole genome shotgun sequence’. Sekvence nese oznadeni: lokus
AC_000044 se 17 479 bp. Tato sekvence je soucasti lidského geonomu. Zastoupeni
bazi ma podil 28,2 % pro bazi A, 20,9 % pro bazi C, 22,4 % pro bazi G a 28,5 % pro
bazi T. Obrazek vytvofeny ztéto sekvence je nize (Obrazek 7.2). Vybér této
sekvence byl nahodny. [23]
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Obrazek 7.2.: Vypocteny obraz pro usek prvniho
chromozomu.  [Generovdno  vlastnim  programem
v Matlabu — dnaZctver]

7.3. ATP7A

Definice sekvence zni ,Homo sapiens ATPase, Cu++ transporting, alpha polypeptide
(ATP7A) on chromosome X dana lokusem NG_013224 a délkou 139 699 bp.
Sekvence kéduje transmebralni protein, ktery umozniuje prichod médnatym iontdm
skrz bunéénou sténu. A baze je zastoupena z 28,9 % v sekvenci, C baze z 19,3 %, G
baze 2 19,4 % a T baze z 32,5 %.

Vystup programu je dale (Obrazek 7.3), na kterém je také vidét procentualni
zastoupeni v sekvenci — jasné prevlada dolni polovina obrazku (vys$i zastoupeni
bazi A a T). Vybér této sekvence byl jiz cilené&jSi — rozhodujici parametr byla délka
sekvence. Pro néasledné BCM zpracovani byly prvni dva obrazky pfili§ fidké a

vysledky by nemély zadnou vypovidajici hodnotu.

7.4. ATCC 29220

Sekvence je definovana: ,Citrobacter youngae ATCC 29220 C_sp-1.0.1_Cont0.7,
whole genome shotgun sequence®, dana lokusem NZ_ABWL02000007 a délkou
274 831 bp. Sekvence pochazi z genetické vybavy bakterie (Citrobacter youngae
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ATCC 29220). Sekvence obsahuje z 23,7 % bazi A, z 27,7 % bazi C, z 25,2 % bazi
Gaz234%baziT.

Vykresleny obraz sekvence je dale (Obrazek 7.4), na némz je vidét délka
sekvence, kdy obrazek je znaéné tmavy, a vetsi zastoupeni baze C. U vybéru této
sekvence byl opét hlavni parametr jeji délka.
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Obrazek 7.3.: Sekvence NG_013224. [Generovano
vlastnim programem v Matlabu — dna2ctver]
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Obrazek 74.: Reprezentace sekvence

NZ_ABWL02000007. [Generovano vlastnim programem
v Matlabu — dnaZctver]
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7.5. Vice zpusobu vykresleni ¢tvercti ACGT

7.5.1. Vykresleni sekvence po kodonech

Vykresleni bylo poupraveno tak, aby se vzdy vykreslila jedna te¢ka pro trojici znaku
jdoucich po sobé. Vrcholy ¢tverce zustavaji stejné a popis kodénu sedi se
segmentaci Ctverce uvedeného v kapitole 6.2. Segmentovani ¢&tverce ACGT,
popfipadé je nazna¢ena na obrazku pod ni (Obrazek 6.2).

Toto vykresleni zajistuje program dnaZctver _kodon. Vstupni proménné jsou
stejné jako u programu dnalctver a maji také stejné funkce (viz kap. 7.1. HEXA
hexosaminidaza A).

7.5.2. Vykreslovani sekvence z aminokyselinovych sekvenci

Matlab obsahuje funkci k pfevedeni sekvence aminokyselin na kodény (respektive
nukleotidy) a je oznagena aa2nt. Tato funkce je pouzita ve funkci dna2ctver_protein
pro prevedeni aminokyselin na kodény a posloupnost nukleotiddl. Zpracovani je pak
stejné jako u plvodniho dna2ctver. Vstupni proménné opét stejné jako dnalctver
(popsano v kap. 7.1. HEXA hexosaminidaza A).

7.5.3. Barevné vykresleni bodu

Funkce dnaZctver byla doplnéna vykreslovanim bod{ v riznych barvach. Funkce
nese pojmenovani dnaZctver _barva a ma stejné parametry jako funkce vychozi
(dnaZctver). Barva je uréena bazi v posloupnosti DNA, kdy bazi A znazorfiuje barva
zluta, C zelena, G €ervena a T modra. Vystupni obrazek funkce je nize pro sekvenci
NG_013224 (Obrazek 7.5).

Chans Garne v ctverci ACGT
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Obrazek 7.5.: Barevné provedeni NG_013224.
[Generovano  vlastnim  programem v Matlabu -
dnaZctver_barval
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7.5.4. Jiny zpusob vykresleni

MySlenka zrychleni programu pfinesla novy pohled na zplsob vykresleni DNA do
Ctverce. Zavrhla se myslenka vykreslovani do soufadnych os, nahradila ji ¢tvercova
matice, kde se metodou Chaos Game (viz kap. 6.1. Uprava metody chaos game pro
zkoumani sekvence DNA) inkrementuji nejbliz§i vypocétené soufadnice o 1. Po
vykresleni celé matice se v matici najde maximum, normuje se, to znamena podéleni
maximalni hodnotou a rozsah je pak od 0 do 1, a cela matice se invertuje — aby
nositelkou informace byla barva €erna. Vysledny obraz je pak v Sedoténové stupnici
barev a ne jen v ¢ernobilé.

Takto pracujici funkce je oznacena dnaZctver_matice, a ma nékolik vyhod
oproti ptvodni funkci dna2ctver (srovnani na sekvenci NG_013224 uvedené v kap.
7.3. ATP7A). Zaprvé je rychlejSi. To potvrzuji ¢asy vypoctu stejné sekvence, kdy
puavodni program vykreslil obrazek asi za minutu a ¢tvrt, zatimco s novym pfistupem
¢as vypoctu klesl asi na dvacet sekund. DalSi vyhoda je moznost uzivatelem
definované velikosti vystupniho obrazku, jako hlavni parametr funkce
dnaZctver_matice(velikost). U plvodniho programu se musel vykresleny obrazek
ruéné ulozit a ofezat a velikost takto upraveného obrazku byla maximalné 500 x 500
pixell. S moznosti volby velikosti si mizeme jednak velikost pfimo navolit, ale navic
vysledny obrazek se ulozZi ve stejné velikosti, jakou jsme zadali, a neni tfeba jej dale
ofezavat. DalSi vyhodou pravdépodobné je i menSi chyba pfi zaokrouhlovani na
pixely. Posledni vyhodou je pfimé ukladani obrazku ve formatu bmp. Je zde také
nevyhoda — vysledny obraz je Sedoténovy a je nutno jej pfed dalSim zpracovanim
prahovat, coz vnese dal$i chybu. Tento problém muze byt chapan i jako vyhoda,
protoze dojde k potlageni Sumu. Srovnani vystupt obou funkci je na obrazku dale
(Obrazek 7.6 a Obrazek 7.7).
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Obrazek 7.6.: Srovnani vystupu programu pro sekvenci
NG_013224. Vievo dnaZctver a vpravo
dnaZctver_matice(256). [Generovano vlastnimi programy
v Matlabu]
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Obrazek 7.7.: Srovnani vystupu programu pro sekvenci
NZ_ABWL02000007. Vlevo dnaZlctver a vpravo
dnaZctver_matice(256). [Generovano vlastnimi programy
v Matlabu]
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8. ZPRACOVANI BCM

Zkratka BCM pochazi z prvnich pismen anglického Box Counting Method. BCM je
zpracovani obrazu, které je jednoduché a nazorné. V dané metodé jde o ,pocitani
bodd“ nesouci informaci pod danou maskou. Velikost masky udava dané pfiblizeni,
to znamena, ze prvni pfiblizeni (velikost masky 1x1) nezméni vstupni obraz, druhé
priblizeni (velikost masky 2x2) zmenSi plvodni obraz na polovinu a vysledny obraz je
dan pomérem poctu bodl nesoucich informaci v ptivodnim obraze k velikosti masky.
Takto se stale zvétSuje maska. Pokud je pomér vétsi nez 0,5 je vysledny bod €erny,
je-li mensi bude bod bily. Vstupni obraz musi byt monochromaticky. Popsany postup
znazornuje obrazek nize (Obrazek 8.1) pro velikost masky 3x3.

Puvodni obraz ) Obraz po zpracovani
Obrazek 8.1.: Nazorna ukazka zpracovani obrazu
metodou BCM. [Vlastni tvorba]

Obrazek 8.1 naznacuje i problém nedokonalého prekryti plvodniho obrazu a
masek. Po rozvaze byl pfesah vylou¢en z dal§i analyzy, protoze by vnasel chybu;
doplInéni obrazku ¢ernymi nebo bylimi body na celistvy po¢et masek by vnasel také
velkou chybu do dalSiho pfiblizeni. Postupné vykresleni pfiblizeni je nazna¢eno na
obrazku na obrazku nize (Obrazek 8.2).

12

Obrazek 8.2.: Postupné zpracovani BCM. [Generovano
vlastnim programem v Matlabu - BCMpod]
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Z obrazku je jasné vidét, ze pfi zpracovani se vystupni obrazek zmensuje —
¢islo nad obrazky ma stale stejnou velikost; pro prehlednost byly malé obrazky
zvétdeny. Cisla nad obrazky znamenaji krok vypoétu, a také velikost strany masky.

Problém nastava také u sudych velikosti stran masek, tj. sudy pocet pixelll
masky, kdy maze dojit k rovnosti po¢tu ¢ernych pixelt s polovinou plochy masky
(pomér 0,5). Pak je problém rozhodnout, zda vystupni bod bude bily nebo &erny.
Toto je vyfeSeno generovanim nahodného (pseudonahodného) Cisla od 0 do 1 a
znova se pfistoupi k rozhodovani. Je to jednoduché feSeni, ale opét vnasi chybu do
zpracovani a reprodukovatelnost vysledkl se pak snizi.

V kazdém pfiblizeni se vypoéte fraktalni dimenze podle vzorce (8) v kapitole
1.2.1. Vypocet fraktalni dimenze. Ve vzorci N znamena pocet ¢ernych bodu (nesouci
informaci) a r pocet pixeld pod maskou (maska 3x3 —> 9 pixell). Spoctené D
(dimenze) se ukladaji a nakonec se vykresli do grafu, kde osa x pfedstavuje log(1/x)
a osa y log(N). Toto mizeme vidét na obrazku nize (Obrazek 8.3). Nasledné
zpracovani je nazna€eno v nasledujici kapitole (8.1. Zpracovani obrazku sekvence
NG_013224). Popsanym postupem pracuje program BCMned(obr,vz), kde misto
vstupni proménné obr se piSe nazev obrazku pro zpracovani v uvozovkach (pf.:
‘NG_013224.bmp’) a misto vz se piSe poclet pfiblizeni, nebo-li velikost maximalni
velikosti strany masky (default: 24).

8.1. Zpracovani obrazku sekvence NG_013224

Zpracovani sekvence zpracované programem dna2ctver a zobrazené na obrazku 7.3
(Obrazek 7.3) a seznameni se sekvenci probéhlo v kapitole 7.3. ATP7A. Obrazek je
ofezan tak, aby osy a okolni bily podklad nevnasely chybu, a nasledné zpracovani
bylo ¢&isté jen pro dany obrazek sekvence. Naznaceni krokl zpracovani je na
obrazku nize (Obrazek 8.3).

BCM vysledky - dimenze a jejich prolozeni
45 T T

log10(N)
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lag10{1/r)
Obrazek 8.3.: Vystup programu - dimenze a jejich
prolozeni. [Generovano vlastnim programem v Matlabu -
BCMned]
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V obrazku (Obrazek 8.3) jsou jednotlivé dimenze — body, prolozeny pfimkou.
Pokud rovnici (8) upravime do obecného tvaru pfimky, ktera ma tvar y=k-x+gq,

dostaneme tento tvar (11)

log(N)=D- log(lJ . (11)
r

Clen g je v této rovnici zanedban a pokud rovnici zobecnime pro vice dimenzi,
pak mizeme v rovnici (11) psat misto D konstantu Fy, ktera popisuje smérnici pfimky
prokladajici dimenze metodou nejmensich ¢étvercl. Rovnice pak vypada

log(N) = F, ~10g(lJ, (12)
r

kde Fx oznacime jako multifraktalni koeficient. Touto zdménou byla ziskana
nezavislost na kroku pfiblizeni (popfipadé dimenzi &i velikosti masky) a Ize ho
pokladat za parametr sekvence DNA pro zpracovani metodou BCM.

Vysledny multifraktalni koeficient pro sekvenci NG_013224 je 1,1445+0,002.
Vysledek je takto udan z davodu rozptylu vyslednych hodnot z diivodu rovnosti poétu
¢ernych pixeld vztazenych k velikosti masky, které se pak rovnaji rozhodovaci trovni
(viz kap. 8. Zpracovani BCM). Proto byl vypocet asi desetkrat opakovan a stanovila
se priimérna hodnota a relativni chyba vysledku.

8.2. BCM obrazku sekvence NZ_ABWL02000007

Obrazek vypocétenych dimenzi a stanoveni multifraktalniho koeficientu pro sekvenci
NZ_ABWL02000007 je nize (Obrazek 8.4).

BCM wysledky - dimenze a jejich prolozeni
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Obrazek 8.4.: Vystup BCM pro sekvenci
NZ_ABWL02000007. [Generovano vlastnim programem
v Matlabu - BCMned]

Vysledny koeficient sekvence NZ_ABWL0200007 je 0,9562 % 0,0005.
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9. ZPRACOVANI PSM

Zkratka PSM pochéazi z anglického nazvu Power Spectrum Method a je to metoda
zpracovéni obrazu kdy se poc“:l'té vykonové spektrum obrézku PSM je vypoéetné

viv s

(zisk realné a |mag|narn| slozky obrazku, oznaceni F(ki)), ktera je nasledné
umocnéna, a ziskame tak vykonové spektrum P, (situaci popisuje vzorec (13)). [3]

2
(\/Re ) +Im(F (x, ))Zj =Re(F(k,))* + Im(F (K, ), (13)
kde Re(x) je realna slozka frekvenéniho spektra, Im(x) je imaginarni slozka
frekvenéniho spektra a k; je prostorova frekvence na i-té hodnoté. [14]
Dale je nutno vzit v Gvahu model idedlniho vykonového spekira P, ktery
ziskdme jako model jednodimenziondlniho fraktalniho systému. [14]

B=c—=c|”, (14)

i

kde c je konstanta vykonového spektra a B je exponent vztahujici se k fraktalni
dimenzi. [14]

Cilem této metody je nalezeni pravé konstanty B, ze které je pak také
vypoctena dimenze. Vypocet konstanty B je realizovan podle vzorce (15):

[),_NZ (in P )(inlk,|)- (Z lnlk|xz lnP) (15)
5 o o

kde N udava pocet vzorkl spektra. Vypocet PSM dimenze uz je pak snadny a
znazornuje ji vzorec (16):
5_
Dy :Tﬁ' (16)
Celé podrobné odvozeni je popsano ve zdroji [14], a nebo i s pfikladem a
obrazky jednotlivych krokd vypoétu ve zdroji [3].

9.1. Program PSMned

V programu Matlab byl vytvofen program PSMned, ktery pocita velikost fraktalni
dimenze vySe popsanym postupem. Vstupni proménna je obrazek, ktery se ma timto
zpUsobem zpracovat. Priklad zadani programu pro vypocet dimenze je nasledujici:
PSMned("NZ_ABWL02000007_bez_okraju.bmp’). ~ Program vykresli tfi okna.
V prvnim okné jsou dvé Easti, které zobrazuji vstupni obrazek a vykonové spektrum
P. Ve druhém okné je pak prostorové vykresleno vykonové spekirum obrazku a
v poslednim okné je model idealniho spektra také zobrazen v prostoru (viz Obrazek
9.1). Po vykresleni oken se v Command Window (pracovni plocha Matlabu) objevi
velikost spoctené dimenze. Pro ukazkovy obrazek sekvence NZ_ABWL02000007
vyjde dimenze 2,4763.
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“ykonove spektrum obrazku

Modelovane spektrum - idealni

e 300
200

fy [Hz] fx [Hz] fy [Hz] fic [Hz]
Obrazek 9.1.: Vykonové spekirum obrazku sekvence
NZ_ABWL02000007 (vlevo, druhé okno) a jeho model

(vpravo, tfeti okno). [Generovano vlastnim programem
v Matlabu — PSMned)]
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10.POROVNANI VYSLEDKU

Spravnou c¢innost programu je potfeba ovéfit. Porovnani bude provedeno mezi
metodami BCM a PSM, pak BCM s ovéfenym programem frak Ing. M. Vally (ziskdno
z CD pfilozeného u zdroje [3]), a PSM s vhodné& nastavenym programem PSdetekce
(stejny zdroj, [3]).

10.1. Srovnani BCM a PSM

Kazda metoda pocita fraktalni dimenzi jinym zplsobem, a tak se daji pfedpokladat
odlisné vysledky. Vysledky pro Ctyfi sekvence jsou uvedeny v nasledujici tabulce
(Tabulka 6). Prvni dvé sekvence nelze brat zcela vazné — maji mensi pocet
pfiblizeni (méné nez 25).

Tabulka 6: Srovnani vysledkd BCM a PSM. [Vystupy
vlastnich funkci BCMned a PSMned|

Obrazek sekvence BCMned PSMned
NG 009017 2,0995 * 2,4719
AC 000044 2,7223 ** 2,4751
NG 013224 1,1445 2,4850
NZ_ABWL02000007 0,9562 2,4763

kde * - moznych pouze 11 pfiblizeni, ** - moznych pouze 5 pfiblizeni.

10.2. Srovnani BCM

Zde jde o srovnani €innosti programu BCMned a frak, kiery byl ziskan ze zdroje [3].
Program BCMned byl upraven tak, aby mohl zpracovavat libovolny obrazek
pfevedeny do tvaru vhodného pro zpracovani, tj. obrazek byl pfeveden na ¢ernobily,
byly v ném vyzvednuty hrany a nakonec byl invertovan. To proto, aby informaci o
hranach nesly €erné pixely. Nasledné zpracovani obrazu poskytlo multifraktalni
koeficient, a ten je srovnan s dosazenymi C&isly ve zdroji [3] pro dany obrazek.
Vysledky v tabulce nize (Tabulka 7) jsou vysledky po 25 pfiblizenich. U posledniho
z uvedenych je struktura nevyrazna s malym mnozstvim vyraznych hran, a pravé
proto do$lo pravdépodobné ke zvétSovani zkresleni s rostouci velikosti masky.

Tabulka 7: Srovnani vysledk BCM. Porovnani vystupu
funkce BCMned s Cisly v [3].

Obrazek frak BCMned
kdra stromu 1,1117 1,1632
Seno 1,2246 1,3021
trava 0,914 0,9316
pisek 1,358 1,4633
10.3. Srovnani PSM

Zde bude ovéreni provedeno opaénym zplsobem — obrazek sekvence DNA bude
vlozen do vhodné nastaveného programu PSdetekce (viz [3]). Vypoctené hodnoty
jsou srovnany v tabulce nize (Tabulka 8) pro oba programy.
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Tabulka 8: Srovnani PSM. Vypoc&et dimenze programy
PSdetekce [3] a PSMned.

Obrazek sekvence PSdetekce PSMned
NG_009017 2,472 2,4719
AC_000044 2,475 2,4751
NG_013224 2,485 2,4850

NZ_ABWL02000007 2,476 2,4763
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11.ZAVER

Prace obsahuje naprogramované funkce pro vypodet Sierpinského trojuhelniku
deterministickym zplsobem (deterSiTr) a metodou chaos game (chaosSiTr) uvedené
v kap. 3. Sierpinského trojuhelnik, a jejich zdrojové kddy z prostiedi Matlab uvedeny
v pfilohach Priloha 1 a 2. Zdrojovy kéd metody chaos game byl poté upraven na
¢tverec ACGT pro zkoumani posloupnosti bazi v DNA sekvenci. Program
upravaDNAkodu (Pfiloha 3) upravuje sekvence do potfebného tvaru. Program vraci
normovanou sekvenci DNA, kterou dale zpracuje program dnaZctver (Pfiloha 4).
Vystupem této funkce bude obrazek bodu ve étverci ACGT, ve kterém bude hledana
fraktalni souvislost. Pfiklady vystupu jsou ¢&tverce na obrazcich Obrazek 7.1,
Obrazek 7.2. Daldi modifikaci programu je moznost barevného vykresleni
dnaZctver_barva (viz Obrazek 7.5), nebo dnaZctver_protein, ktery umozni vykresleni
proteinovych sekvenci do DNA ¢&tverce, dale je to program dnaZctver_kodon, ktery
vykresluje sekvence po koddnech, tj. pro tfi po sobé jdouci znaky vykresli jednu
tecku. Jako zvlastni modifikace je zména zplUsobu vykresleni sekvence programem
dna2ctver_matice (Pfiloha 5), které je srovnano na obrazcich Obrazek 7.6 a Obrazek
7.7. Hlavni vyhoda oproti programu dnaZ2ctver je jeho vypoc&etni rychlost.

Dale je zde zpracovani ziskanych obrazki sekvenci. Metoda BCM je pouzita
ve vytvofeném programu BCMned (Pfiloha 6), ktery vraci hodnotu multifraktalniho
koeficientu. Hodnota multifraktalniho koeficientu je nezavisla na kroku pfiblizeni, a
tak se stava parametrem této sekvence. Takto by bylo mozné klasifikovat sekvence
DNA. Druhy zpusob zpracovani je metoda zkratkou nazvana PSM. Sestaveny
program PSMned (Pfiloha 7) pracuje touto metodou a poc€ita velikost fraktalni
dimenze. VSechny stézejni programy vyjmenované vyse jsou v Pfilohach 1 — 7 na
konci prace. V8echny programy jsou na pfilozeném CD. Soudasti prace je srovnani
vysledku (viz kap. 10. Porovnani vysledku). Je zde srovnani BCM a PSM (kap. 10.1.
Srovnani BCM a PSM). Vysledky se dosti li§i, coz je zapfi¢inéno pravdépodobné
odliSnym zplsobem vypoctu. Pak srovnani jednotlivych metod vypoétu fraktalni
dimenze s externimi zdroji (kap. 10.2. Srovnani BCM a 10.3. Srovnani PSM).
Vysledky BCM jsou odli§né, coz je pfi¢teno stavu, kdy je pfesné polovina pixell
masky zapInéna Cernymi pixely, a pak rozhodnuti o €erném ¢&i bilém bodu je
ponechano na ndhodné vygenerovaném &isle (proto i rozptyl vysledku je vétsi). PSM
vychazi naprosto stejné jako v programu ze zdroje [3] (viz Tabulka 8).

Tato bakalarska prace ukazuje moznosti vzajemného srovnavani riiznych
sekvenci, kdy Ize porovnavat jiz vykreslené ¢tverce ACGT mezi sebou, popfipadé
jejich vykonova spektra, ¢&i c&iselné pomoci multifraktalniho koeficientu (vysledek
BCM) nebo fraktalni dimenze (vysledek PSM). Podle téchto €isel Ize i dané sekvence
klasifikovat, protoze kazda sekvence ma vlastni velikost multifraktalniho koeficientu i
fraktalni dimenze. | samotné optické (pohledové) srovnani sekvenci mize napovédét
néco o jejich struktufe, pfiklad — pokud bude v sekvenci vyrazné pfevySovat pocet
bazi A nad vSemi ostatnimi, pak bude ¢étverec ACGT nerovnomérné zaplnén a to tak,
ze jeho prava dolni &tvrtina bude hustéji poseta body; nebo bude-li v sekvenci
nejcastéjsi ,prfechod” bazi (posloupnost dvou znaki za sebou) A-T nebo T-A, bude
ve Ctverci ACGT nejvyraznéjsi spodni linie &tverce, apod.

Bakalaiska prace zdaleka nepopisuje vSechny metody zpracovani. Da se
pridat jeSté hodné dalSich vylep$eni fraktalni analyzy, napfiklad filtraci 2D obrazu
BCM mohou vzniknout riizné vzory charakteristické opét pro danou sekvenci (viz
zdroj [28]). Programy se daji jesté také vylepSit, napfiklad na¢itdnim sekvenci pfimo
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z internetové databaze (napfriklad NCBI), nebo je spoijit v jeden program a pfidat GUI
s mnoha interaktivnimi volbami, a tfeba i doplnéna statistickymi metodami pro
zpracovani DNA sekvenci. Také Ize UpIné zménit zplsob vykreslovani. Lze vykreslit
sekvenci i do podoby tetrahedtonu, tj. do 3D struktury (pro vice informaci viz kap.
5.4. 3-D nanostruktura DNA nebo vice viz zdroj [26]).

Cast této prace, respektive vykresleni ACGT &tverce a jeho zpracovani
metodou BCM, bylo prezentovano ve studentské soutézi EEICT 2010 jako prispévek
Fractal in Images of DNA Sequence Data.
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Seznam zkratek a pfiloh:

Seznam zkratek:

kap. = kapitola
obr. = obrazek
tab. = tabulka

j. = to je, to jsou
apod. = a podobné

Seznam priloh:

Priloha 1: Zdrojovy kdéd z prostiedi Matlab pro konstrukci Sierpinského
trojuhelnika deterministickym zptsobem. Program deterSiTr.

Pfiloha 2: Zdrojovy kdéd z prostiedi Matlab pro konstrukci Sierpinského
trojuhelnika metodou Chaos game. Program chaosSiTr.

Priloha 3: Zdrojovy kdéd z prostfedi Matlab pro Upravu ziskaného kédu
z vefejné databaze do formy vhodné pro zpracovani. Program upravaDNAkodu.

Pfiloha 4: Zdrojovy kéd z prostiedi Matlab pro vykresleni DNA ¢&tverce pro
danou posloupnost bazi. Program dnaZctver.

Pfiloha 5: Zdrojovy kdd z prostfedi Matlab pro vykresleni DNA &tverce pomoci
matice, kde se pocita ¢etnost dopadu béhu programu, ta se pak normuje a vykresli
jako obrazek. Program dna2ctver_matice.

Pfiloha 6: Zdrojovy kod z prostiedi Matlab pro vypocet multifraktalniho
koeficientu metodou BCM. Program BCMned.

Pfiloha 7: Zdrojovy kod z prostifedi Matlab pro vypoclet fraktalni dimenze
metodou PSM. Program PSMned.

Obsah prilozeného CD:

» Elektronicka verze bakalarské prace ve formatu PDF

» m-file vS§ech vytvofenych programu (pro prostfedi Matlab)
» ixt s pojmenovanim lokusu sekvence obsahujici uvnitf

» vystupni (popfipadé vstupni) obrazky programi
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Prilohy

Priloha 1: Zdrojovy kod z prostfedi Matlab pro konstrukci Sierpinského trojuhelnika
deterministickym zplisobem. Program deterSiTr.

function deterSiTr (N)
$Funkce deterSiTr (N) vykresli N-tou iteraci Sierpinskeho trojuhelniku
$deterministickym zpusobem. N udava pocet iteraci; default: N=3

A=[0 0]; B=[2 0]; C=[1 1.73205171; $def. vrcholu trojuhelnika
plot (A(1l),A(2), 'ko', "MarkerSize',3, "MarkerFaceColor', 'k');
$vykresleni bodu A, B a C

hold on;

text (-0.1,-0.1, ") ;

plot(B( ), (2) 'ko , '"MarkerSize', 3, "MarkerFaceColor', 'k'");
text(2.1,-0.1, )

plot(C( ) c(2), 'ko' 'MarkerSize', 3, '"MarkerFaceColor', 'k'");

text (0.975,1.83, )

text(2.15,-0.3, '\ltX'); text (-0.3,1.95, "\ity"); $popis os

axis square; axis([-0.2 2.2 -0.2 2]); box off; $uprava zobrazeni

plot(line([A(1) B(1)], [A(2) B(2)],'Color','k"));
$vykresleni stran trouhelnika

plot (line([B(1) C(1)1, [B(2) (2)1, "Color', "k"));
plot (line([A(1) C(1)1,[A(2) C(2)],'Color','k"));
patch ([A(l) B(l) C(1)1,[A(2) B(2) C(2)],'k"); $vybarveni na cerno
if (nargin == 0) $defaultni nastaveni
N=3;
end
N=N+1; $pocet iteraci +1
$max 9 (8 iteraci) - vypocet do 2 minut
Spro 10 (9 iteraci) - wvypocet 5 minut

mv=zeros ( (3"N-1)/2+3,6);
mv(1l,:)=[A(1) A(2) B(1l) B(2) C(1l) C(2)];

if N==1 $podminka pro spravne vykresleni nulte iterace
hold off;
else
for i=1:((3"N-1)/2)
ax=(mv(i,3)+mv(i,5))/2; $vypocet vrcholu
ay=(mv (i, 4)+mv (i, 6))/2;
bx=(mv (i, 1)+mv (i, 5))/2;
by=(mv (i, 2)+mv (i, 6))/2;
cx=(mv(i,1l)+mv (i, 3))/2;
cy=(mv (i, 2)+mv (i, 4))/2;
mv(2+(i-1)*3,:)=[mv(i,1l) mv(i,2) bx by cx cyl;
%$ulozeni vrcholu do matice
v(3+(i-1)*3,:)=[ax ay mv(i,3) mv(i,4) cx cy]l;
v(4+(i-1)*3,:)=[ax ay bx by mv(i,5) mv(i,6)];

plot (line([ax bx], [ay by]l, 'Color', 'w'));
$vykresleni stran novych trojuhelniku

plot (line([ax cx], [ay cy], '"Color','w"));
plot (line([bx cx], [by cy], '"Color','w"));
patch(l[ax bx cx], [ay by cyl,'w"); $vybarveni na bilo

end
end
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Priloha 2: Zdrojovy kod z prostfedi Matlab pro konstrukci Sierpinského trojuhelnika
metodou Chaos game. Program chaosSiTr.

function chaosSiTr( N, mark, prod, a, b )

$Funkce chaosSiTr (N,mark,prod,a) vykresli N iteraci Sierpinskeho
$trojuhelniku metodou

%chaos game.

%N udava pocet vykreslenych bodu; default: N=10000.

$mark udava velikost vykreslovanych bodu; default: mark=1l.

$prod udava velikost zpozdeni pri vykreslovani; default: prod=0.
%a udava moznost zapnuti (a=1) vykresleni stran trojuhelnikuj;
$default: a=0 (vypnuto).

$b udava moznost zapnuti (b=1) vykresleni spojnic bodu a zvoleneho vrcholu;
$default: b=0 (vypnuto).

close all;

A=[0 0]; B=[2 0]; C=[1 1.732051]1; %def. vrcholu trojuhelnika

plot (A(1l),A(2), 'ko', "MarkerSize',3, "MarkerFaceColor', 'k');
$vykresleni bodu A, B a C

hold on;
text (-0.1,-0.1, "A");
plot (B(1),B(2), 'ko', "MarkerSize',3, "MarkerFaceColor"', 'k');
text(2.1,-0.1, 'B");
plot(C(1),C(2), 'ko', "MarkerSize',3, "MarkerFaceColor"', 'k');
text (0.975,1.83,'C"); title('Sierpinskeho trojuhelnik');
text (2.15,-0.3, "\itx"); text(-0.3,1.95, "\ity"); $popis os
axis square; axis([-0.2 2.2 -0.2 2]); box off; $uprava zobrazeni
if (nargin == 0) $definice chybejicich parametru
N=10000; mark=1l; prod=0.0001; a=0; b=0;
end
if (nargin == 1)
mark=1; prod=0.0001; a=0; b=0;
end
if (nargin == 2)
prod=0.0001; a=0; b=0;
end
if (nargin == 3)
a=0; b=0;
end
if (nargin == 4)
b=0;
end
if a==1 $vykresleni stran trouhelnika
plot(line([A(1) B(1)]1,[A(2) B(2)], 'Color','k"));
plot (line([B(1l) C(1)1,[B(2) C(2)],'Color','k"));
plot (line([A(1l) C(1)1,[A(2) C(2)],'Color','k"));
end
P=[1 0.8661]; $pocatecni bod uprostred trojuhelnika
for i=0:N

r=mod (round (10*rand), 3)+1; %$pseudonahodna volba 1, 2 a 3
switch r
case 1
if b==1
plot(line([A(1l) P(1)],[A(2) P(2)], 'Color',"'g"));
pause (prod/2) ;
plot (line([A(l) P(1)1,[A(2) P(2)],'Color','w"));
end
P(1)=(P(1)+A(1))/2; P(2)=(P(2)+A(2))/2;
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plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
case 2
if b==1
plot(line([B(1l) P(1)],[B(2) P(2)], 'Color',"'g"));
pause (prod/2) ;
plot (line([B(1l) P(1)1,I[B(2) P(2)],'Color','w"));
end
P(1)=(P(1)+B(1))/2; P(2)=(P(2)+B(2))/2;
plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
case 3
if b==1
plot(line([C(1l) P(1)],I[C(2) P(2)], 'Color',"'g"));
pause (prod/2) ;
plot(line([C(1l) P(1)],I[C(2) P(2)], 'Color','w"));
end
P(1)=(P(1)+C(1))/2; P(2)=(P(2)+C(2))/2;
plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
end
end

Priloha 3: Zdrojovy kod z prostfedi Matlab pro Upravu ziskaného kodu z verejné
databaze do formy vhodné pro zpracovani. Program upravaDNAkodu.

function dna = upravaDNAkodu(seq)

$Upravi DNA kod - odstrani mezery a jine znaky nez ACGT
$priklad zapisu: upravaDNAkodu (seq)

$nacteni z txt: seg=importdata ('DNAHEXA.txt')

seg=char (seq) ; %zmena sekvece na char
seg=seq(:); $zmena matice na vektor
seg=lower (seq) ; %$zmena vsech pismen na male
i=1;
for s=1l:length(seq)
switch seq(s)
case 'a'
dna (i)=seq(s);
i=i+1;
case 'c'
dna(i)=seq(s);
i=i+1;
case 'g'
dna(i)=seq(s);
i=i+1;
case 't'
dna (i)=seq(s);
i=i+1;

end
end
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Priloha 4: Zdrojovy kod z prostiedi Matlab pro vykresleni DNA &tverce pro danou
posloupnost bazi. Program dna2ctver.

function dnaZctver (mark, prod)
$Funkce dnaZctver (mark, prod) prevede usek DNA kodu ulozeneho v souboru
$txt na obraz bodu ve Ctverci ACGT.
mark = vyjadruje velikost zobrazovanych bodu
= prirozene cislo (doporuceno 1,2,3); default: mark=1.
prod=casove zpozdeni vykreslovani (prodleva); default: prod=0.

o oe

o\°

A=[0 0]; C=[2 01; T=[2 2]; G=[0 271; $def. vrcholu ctverce
plot (A(1l),A(2), 'ko', "MarkerSize',3, "MarkerFaceColor', 'k');
hold on; $vykresleni bodu A, C, T a G
text (-0.1,-0.1, ") ;
plot (C(1),C(2), 'ko , 'MarkerSize', 3, "MarkerFaceColor', 'k");
text(2.1,-0.1,'C");
plot (T(1), T(2) 'ko , 'MarkerSize', 3, "MarkerFaceColor', 'k");
text(2.1,2.1,'T");
plot (G(1l),G(2), 'ko , 'MarkerSize', 3, "MarkerFaceColor', 'k");
text(-0.1,2.1, 'G"); title('Chaos Game v ctverci ACGT');
text (2.15,-0.3, "\itx"); text(-0.3,2.15, "\ity"); $popis os
axis square; axis([-0.2 2.2 -0.2 2.2]); box off; $uprava zobrazeni
plot (line([A(1l) C(1)]1,[A(2) C(2)],'Color','k")); Svykresleni stran ctverce
plot (line([C(1) T(1)]1,I[C(2) T(2)],'Color','k"));
plot (line ([T(1) G(1)1,[T(2) G(2)], 'Color','k"));
plot (line([G(1) A(1)]1,[G(2) A(2)],'Color','k"'));
if (nargin == 0) $defaultni nastaveni

mark=1; prod=0;
end
seg=importdata ( 'DNAHEXA.txt"); $ziskani dat z txt souboru
retezec=upravaDNAkodu (seq) ; Supraveni DNA kodu do potrebne formy
P=[1 17]; $pocatecni bod uprostred ctverce

plot (P(1),P(2), 'ro', '"MarkerSize',mark, '"MarkerFaceColor', 'r");
for i=1l:length(retezec)
switch retezec (i) $srovnani pismene na i-te pozici v retezci
case 'a'
P(1)=(P(1)+A(1))/2; P(2)=(P(2)+A(2))/2;
plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
case 'c'
P(1)=(P(1)+C(1))/2; P(2)=(P(2)+C(2))/2;
plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
case 'g'
P(1)=(P(1)+T(1))/2; P(2)=(P(2)+T(2))/2;
plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
case 't'
P(1)=(P(1)+G(1))/2; P(2)=(P(2)+G(2))/2;
plot (P(l),P(2), 'ko', "MarkerSize',mark, 'MarkerFaceColor', 'k'");
pause (prod) ;
end
end
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Priloha 5: Zdrojovy kéd z prostfedi Matlab pro vykresleni DNA ¢&tverce pomoci
matice, kde se pocita ¢etnost dopadu béhu programu, ta se pak normuje a vykresli
jako obrazek. Program dna2ctver_matice.

function dnaZctver_matice(velikost)

$Funkce dna2ctver_matice(velikost) vykresli sekvenci DNA do ctverce metodou
%$Chaos game. Vystupem funkce je ctvercovy obrazek o velikosti parametru
opresnost

o\

$Priklad zadani: dna2ctver_matice (Velikost obrazku 512 x 512)
% dna2ctver_matice (128) (Velikost obrazku 128 x 128)
if (nargin == 0) $defaultni nastaveni

x=512;
else

x=velikost;
end

matice=zeros(x,Xx);
C=[0 0]; T=[x 0]; A=[x x]; G=[0 x]; P=[ceil(x/2) ceil(x/2)]

seg=importdata ('NG_013224.txt"); S$DNAHEXA.txt, prvnichromozom.txt,
NG_013224.txt, NZ_ABWL02000007.txt

retezec=upravaDNAkodu (seq) ;

Sretezec="aaaa'; $pro odladeni chyb-misto dvou predchozich radku

for i=1l:length(retezec)
switch retezec (i)

case 'a'
P=round ( (P+A)/2);
matice(P(1l),P(2))=matice(P(1l),P(2))+1;
case 'g'
P=round ( (P+G)/2);
matice(P(1l),P(2))=matice(P(1l),P(2))+1;
case 'c'
P=round ( (P+C)/2);
matice(P(l),P(2))=matice(P(1l),P(2))+1;
case 't'
P=round ( (P+T)/2);
matice(P(l),P(2))=matice(P(1l),P(2))+1;
end
end
matice=(l-(matice/max (max (matice)))); $prevedeni na normované hodnoty (0-
1) a invertovani barev - cerna, jako nosital informace
imshow (matice) ; %$zobrazeni sekvence

imwrite (matice, 'Obrl.bmp'); $ulozeni sekvence



Bakalafska prace — Fraktal v sekvenci DNA 51

Priloha 6: Zdrojovy kod z prostifedi Matlab pro vypocet multifraktalniho koeficientu
metodou BCM. Program BCMned.

function BCMned (obr,vz)
$Funkce BCMned vraci vypoctenou hodnotu fraktalniho koeficientu pro zvoleny

$pocet priblizeni (vz). Pocita cerne body!

$Vzor zapisu: BCMned (obr,vz)

% BCMned ('NG_013224_bez_okraju.bmp',24)

% obr - cesta ke zkoumanemu obrazku

% vz — pocet priblizeni (min. 2; max. 24)

if (nargin == 0) $definice chybejicich vstupnich promennych
obr="NG_013224_bez_okraju.bmp'; vz=24;

elseif (nargin == 1)
vz=24;

end

dim=zeros (5,vz); $matice dimenzi a prislusnych cisel k jejich vypoctu

dim(1l, :)=1l:vz;

c=imread (obr) ; $nacteni obr

[m,n]=size(c); %$zjisteni velikosti obrazku

dim(5,1)=m;
dim(6,1)=n;

figure(l); subplot(461); imshow(c); title('Original'); $vykresleni
for b=2:vz
poc=0; $promenna pro pocitani cernych pixelu
d=ones (floor (m/b), floor (n/b)); $definice bileho obr
for x=1:b:m $rozkouskovani obrazu na velikost masky - b x b
for y=1:b:n
if (x+b-1)<=m $osetreni presahu masky pres rozmer obrazku
if (y+b-1)<=n
mpoc=0;
for k=x:x+b-1 $prochazeni casti obr pod maskou
for l=y:y+b-1
if c(k,1l)==
mpoc=mpoc+1; $pocitani cernych bodu pod
maskou v puvodnim obr
end
end
end
if (mpoc/b"2)>0.5
d(ceil (x/b),ceil(y/b))=0; $definice cernych pozic
noveho obr
poc=poc+1; $pocitani cernych bodu v novem obr
end
if (mpoc/b"2)==0.5
z=rand () ; %$osetreni rovnosti
if z<0.5
d(ceil (x/b),ceil(y/b))=0;
poc=poc+1l;
end
end

end
end
end
end
$d=d(l:b:end,l:b:end); S%$patricne zmenseni noveho obr
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[al,a2]=size(d);
subplot (4,6,b); imshow(d); title(b); $vykresleni
$figure(b); imshow(d); title(b);
dim (2, b)=poc; %pocet cernych bodu
dim(3,b)=b"2; $pocet pixelu pod maskou
dim(4,b)=10gl0 (poc)/logl0(1l/b"2); $dimenze obrazu na danem priblizeni
dim(5,b)=al; %vyska obrazku - pro kontrolu
dim(6,b)=a2; $sirka obrazku - pro kontrolu

end

disp('Krok'"); disp('Velikost masky v pixelech'); disp('Dimenze');
disp('Vyska obrazku'); disp('Sirka obrazku');
dim([1,3,4,5,6],:)

figure(2); $vykresleni dimenzi pro vsechna spoctena priblizeni
osaX=1ogl0(1l./dim(3,2:vz));

osa¥=1loglO(dim(2,2:vz));

plot (osaX,osayY, "k+');

hold on; $vykresleni dimenzi a prolozeni
smer=POLYFIT (osaX,osaY¥,1l);

proloz = smer (l)*osaX + smer(2);

plot (osaX,proloz); $prolozeni bodu (dimenzi)

xlabel ("loglO(1/r)"); ylabel('loglO(N)");
title('BCM vysledky - dimenze a jejich prolozeni');
hold off;

disp('Fraktalni koeficient'); smer (1)

Priloha 7: Zdrojovy kod z prostfedi Matlab pro vypocet fraktalni dimenze metodou
PSM. Program PSMned.

function PSMned (obr)
$Funkce PSMned(obr) vraci vypoctenou dimenzi obrazku ziskanou metodou
svykonoveho spektra.

o\

o\

Vzor zapisu: PSMned
-prednastavena sekvence
PSMned ('NG_013224_bez_okraju.bmp')
—-sekvence NG_013224

o oe

o\

if (nargin == 0)
obr = 'NZ_ABWL02000007_bez_okraju.bmp';
end
a=imread (obr) ; $nacteni
a=double(a) ;
subplot (121); imshow(a); title('Original'); $vzkresleni puvodniho obr
b=fft2(a); $DET (FFT)
b=fftshift (abs(b));
[m,n]=size(b); $zjisteni velikosti obr
p=real (b).”2+imag(b) ."2; svykonove spektrum

% priprava pro vypocet vzorce - vypocet dimenze
nld=m*n; %pocet vzorku spektra
Xs=linspace(-(n/2),n/2,n);
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Ys=linspace (- (m/2),m/2,m);

[X,Y]=meshgrid (Xs/(n/2),Ys/(m/2)); $def. prost. vektoru
k=sgrt (X.”2+Y."2); Smoduly souradnic prost. frekv.
ind=find (k==0); $nalezeni nuly pro log

k(ind)=1; %$zmena 0 na 1

InP=log(p); Svypocet logaritmu p

InK=log (k) ; $vypocet logaritmu k

[

s vzorecC

cita=nld*sum(sum(lnP.*1nK)) - sum(sum(lnK))*sum(sum(1lnP));
jmen=(sum(sum(1lnK)) "2 - nld*sum(sum(lnK.”"2)));

beta = (cita) / (jmen); $vypocet bety

C=(1/nl1d) *sum(sum(1lnP) )+ (beta/nld) *sum(sum(1lnK)) ;
c=exp(C); $stanoveni konstanty c

g = c*(k.”-beta);
disp('Dimenze obrazku');
DF=(5-beta) /2 %stanoveni dimenze a jeji vypsani

subplot (122); imshow(loglO(p),[]); title('Pi - vykonove spektrum');
figure; mesh(loglO(p)); title('Vykonove spektrum obrazku');
figure; mesh(loglO(qg)); title('Modelovane spektrum - idealni');



