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Tiivistelma

DNA-sekvensden luokittelu on tarked ongelma laskennalisessa biologiassa. Luokittdija en-
nustaa kuuluuko luokittelematon sekvenss johonkin luokkaan C vai ei. Tassd seminaairapor-
tissa tarkastellaan kahta pistemaéien laskutapaa DNA-sekvenssen luokittelua varten. Pistey-
tystavat (luokittelijat) eroavat toisistaan tavassa kéasitdla perusekvenssga ja tavassa laskea
opetusskvenssll e jaluokittel emattomill e sekvensill e pistema&ia

Hahmopohjainen luokittdlija soveltaa hahmojen etsimisalgoritmia &tii visten hahmojen 16y-
tamiseks perusaineistosta. Luokiteltavan sekvenssn pistemééra perustuu luokiteltavan sek-
venssn ja perusekvenssen hahmojen pismman yhtei sen osamerkkijonon pituuteen.

Sormenjalkipohjainen luokittelija soveltaa hajautukseen perustuvaa sormenjdkiteknii kkaa.
Sekvenssill e generoidaan osasekvensst i segmentit ja niille sormenjéljet. Sen jalkeen ha-
jautetaan kunkin segmentin sormenjalki tiedostoon. Luokiteltavale sekvensslle ja perusse-
kvens<ill e tehdaan segmentointi ja sormenjdljet samalla tavalla. Luokiteltavan sekvenssn
sormenjdjet hajautetaan kdyttéen samaahajautusfunktioita kuin perusskvensgen tapauksessa.
Taman jalkeen verrataan luokiteltavan sekvenssn ja perussskvenssen sormenjalkia toisiinsa,
jakun sormenjdljet thsmaavéat kasvatetaan vastaavan perusekvenssn pigemadda. Luokitdta-
van sekvenssn kohdistaminen perusskvenssn korkeimman pistema&éan tuottavan peikan
kanssa tuottaa parhaimman kohdistamisen ndiden kahden sekvensdn vdlilla Luokiteltavan
sekvensdn pistema&a perustuu perussekvenssgen pistemaiin.

Empiirisesti on osoitettu molempien pisteytysalgoritmien toimivan tehokkaasti. Niilla on
myds hyva suorituskyky.

1 Ylasta DNA-sekvensden luokittelusta

Tama seminaairaportti pohjautuu suurelta osin kirjan "Pattern Discovery in Biomolecular
Data: Tools, Tedhniques and Applications’ [WS29] neljanteen lukuun, joten Idhde mai-
nitaan mydhemmin vain silloin, kun on kaytetty jotain muuta l&hdetté

DNA-sekvenssilla tarkoitetaan nukleiinihapon nukleotidijarjestystd. DNA-sekvenssien
luokittelu on térkea ongelma laskennallisessa biologiassa. Luokittelemattomalla sekvens-

silla S luokittelija ennustaa kuuluuko sekvenss tiettyyn luokkaan C. Avaintekija taman

kaltaisuuksia vastaloydettyjen ja jo erilaisiin kirjastoihin (tietokantoihin) talletettujen sek-
venssien Vdlilla [CR93]. Monia tekniikoita on esitetty erilaisten luokittelijoiden tekemisek-
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Sl ndista luokiteltujen sekvensdgen kirjastoista. Erilaisilla hajautustaulutekniikoilla ja ad-
hoc-heuristiikoill a on pyritty lyhentdm&an analysointiohjelmistojen suoritusaikoja.

Y leisesti ottaen DNA-sekvenssien luokittelun tekniikat voidaan jakaa kolmeen luokkaan.

1. Konsensuksen etsintéd: Otetaan joukko luokan C sekvenssgja ja generoi-
daan konsensussekvenssi, jota sitten kdytetaan ei-karakterisoitujen DNA-
sekvensdgen tunnistamiseen. Konsensussekvenss kuvastaa nukleotidin
yleisintd muotoa kussakin sekvenssn kohdassa [WRSSWY]. (DNA:n
nelja nukleotidia ovat : A (adeniini), C (sytosini), G (guaniini) jaT (ty-
miini)).

2. Induktiivinen oppiminen/neuroverkot: Otetaan joukko luokan C sekvens-
sgjad ja joukko sekvenssgjd, jotka avét kuulu luokkaan C ja sitten oppi-
mistekniikoita kéyttden johdetaan sdantd, joka ma&aa kuuluuko luokit-
telematon sekvenssi S luokkaan C vai ei.

3. Sekvenssien kohdistus: Kohdistetaan luokittelematon sekvenssi S luok-
kaan C kuuluvien sekvenssien kanssa kayttéen olemassa olevia vélineita,
kuten FASTA ja liitetaan S luokkaan C, jos S:n paras kohdistamispiste-
ma&a on riittavan korkea

TassA raportissa tarkastellaan kahta menetelmaa pistemé&ien laskemiseksi DNA-
sekvensgen luokittelua varten: hahmojen etsimisalgoritmiin perustuva menetelma ja ha-
jautukseen perustuva sormenjalkitekniikka. Ensimméinen menetelma esitelldan melko ly-
hyesti ja toinen tarkemmin.

Luvussa 2 esitettavien luokittelijoiden kéyttd perustuu seuraavaan lahestymistapaan. En-
sin valitaan satunnaisesti sekvenssijoukko B luokasta C siten, etté jokaisella sekvensslla
on sama todenndkoisyys tulla poimituksi otokseen [WMSSCL96]. Otanta tehdaén palaut-
tamatta, jolloin kukin sekvenssi tulee eintdéan kerran otokseen. Tété valittua sekvenss-
joukkoa kutsutaan perusaineistoksi. Sitten otetaan luokasta C toinen sekvenssijoukko, jota
kutsutaen positiiviseksi opetusaineistoksi. Jokaiselle positiiviselle opetusekvensslle las-
ketaan pisteméddra perusskvenssien suhteen. Nén sagua minimipistemagaa kutsutaan
positiiviseksi alargjaksi Lp. Seuraavaksi otetaan joukko sekvenssejd, jotka eivét ole luokas-
sa C ja kutsutaan tédta joukkoa negatiiviseksi opetusaineistoksi. Jokaiselle negatiiviselle
opetusekvenssille lasketaan pistema&a perussekvenssien suhteen. Néin saagua maksimi-
pistemaarad kutsutaan negatiiviseksi ylaragjaksi U,. Kullakin tekniikalla on oma tapansa
laskeapistemadia [WRSSWY]. Olkoon Bpigh = max { Ly, Un} jaBiow = min{ Lp, Un}. Kun
luokitellaan sekvenssia S, lasketaan S:n pistemd&a suhteessa perussekvensseihin. Téta
pistemadraamerkitaén c:lla Jos ¢ = Bign, niin S kuuluu luokkaan C. Jos € < Bjow, Niin S €

kuulu luokkaan C. Jos Bjow < € <Brign, Niin ei oteta kantag kuuluuko S luokkaan C vai ei.

Seuraavaks esitettéavat kaks luokittelijaa €oavat toisistaan tavassa késitella perusse-
kvenssja ja tavassa laskea opetusekvensseille ja luokittelemattomille sekvensseille pis-
tema&ia

2 Kaks luokittelijaa DNA-sekvensgen luokittelemiseks

2.1 Hahmopohjainen luokittelija

Hahmot, joita sekvenssijoukoista dsitdan ovat muotoa * X* X,* ..., missa X1, Xa,... ova
sekvensden segmenttejd eli osasekvenssejd ja *:t mitd tahansa merkkejd, joilla el téssa
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yhteydessi ole merkitystd. Hahmon esiintyvyys eli aktiivisuus tarkoittaa niiden sekvenss-
en ma&a joissa hahmo esiintyy sallitulla daisyydella. Tassh esitettavaa luokittelij aa kut-
sutaan hahmopohjaiseksi luokittelijaksi, koska se soveltaa hahmojen etsimisalgoritmia
aktiivisten hahmojen l10ytamiseksi perusaineistosta. Algoritmi koostuu kahdesta vaiheesta:
(1) etstéaén kandidaatisegmentteld perussekvenssijoukosta S poimitusta pienesté otoksesta
ja(2) yhdistetadn kandidaatisegmentit kandidaatihahmoiksi ja avioidaan hahmon aktiivi-
suus koko sekvenssjoukossa S. Algoritmi on esitetty tarkemmin lahteend olevan kirjan
luvussa4.1.2 [WS 9.

Esmerkki 1 [WRSSWY]. Olkoon hehmon pituus siurempi kuin kuusi eli hahmo sisiltaa
vahintdan seitseman nukleotidid, esiintyvyys on kolme eli hahmo [6ytyy kolmesta perusse-
kvenssistd ja yksi mutadio (tdsma@mattomyys, poisto tai lisdys) sallitaan, kun tésmétéan
hahmoa perussekvensseihin. Taloin seuraavista kolmesta perussekvenssista [6ytyy kaksi
aktiivista hahmoa GCCGGGC ja GCCAGGC, jotka on perussekvensseisséa all eviivattu

GGAGAGGCCGGGECGTGTGCCGGTAC
GGCCAGGCGGCAGATCTTGACCAGG
TGTAATCAGAGCGCCAGGCAAACAT.

Olkoon R joukko aktiivisia hahmoja, jotka on |6ydetty perussekvenssijoukosta B. Luo-
kiteltavan sekvenssin S ja hahmon P [0 R vélinen pistema&a score(S,P) = |L|, missd L on
S:n ja P:n pisin yhteinen osamerkkijono. Score(S,P) on siis nukleotidien méara L:ssa

S:n pistema&aa suhteessa perusekvensseihin maaritellaén S:n ja P:n valisten pisteméaéri-
en maksimil la kerrottuna 1001l a seuraavasti

score (S) = max {score(S,P) |[PO R} x 100

Esmerkki 2. Esimerkin 1 perussekvensilla ja luokiteltavalla sekvenssilla
SSGCCGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTT saadaan hahmon GCCGGGC tapauksessa pis-
temad&éaks 4 ja hahmon GCCAGGC tapauksessa pistemadaksi 3. Taloin S:n pistemadéa
on 400,

2.2 Sormenjalkipohjainen luokittelija

Toinen luokittelija, jota kutsutaan sormenjalkipohjaiseksi luokittelijaksi, ottaa pistema&ien
laskemiseksi  kayttéon  hgjautukseen  perustuvan  sormenjalkitekniikan  [CRO3,
WMSSCL96]. Olkoon S sekvenssi ja seg segmentti eli S:n osasekvenssi. Segmentin seg
sormenjalki f on mahdollisesti epdjatkuva segmentin seg osasekvenss, joka alkaa segmen-
tin ensimmaisesta merkista (nukleotidistd). Vali paikassa (positiossa) p tarkoittaasitg, etté
nukleotidia segmentin paikasta p e poimita. Sallittujen vélien ma&éa sormenjaljissa méé-
ritell&an parametrilla gap.

Esmerkki 3. Olkoon S=ACGTTGCA ja S:n segmentti seg=ACGTTG. ATT on seg-
mentin seg kolmen nukleotidin sormenjélki kahdella valilla (yksi véli paikassa 2 ja toinen
paikassa 3).
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2.2.1 Sormenjalkitiedostojen muodostaminen

Annetusta perussekvenssijoukosta B poimitaan kurkin perussekvenssin segmentit ja ha-
jautetaan kunkin segmentin sormenjéljet tiedostoon. Olkoon S sekvenss perusaineistosta
B. Otetaan kaikki S:n segmentit seg, jotka ovat n:n pituisia ja generoidaan sormenjaljet
segmentista seg. Sormenjalkien pituus vaihtelee2:sta n-1:een. Sormenjalkid ei kayteta suo-
raan tiedostossa indeksing, vaan tavallisesti indeksnd kéaytetdén kokonaislukuarvoja
[CR93]. Hgjautusfunktion valinta on kriittinen tekija dgoritmin tarkkuuden ja tehokkuuden
kannalta. Hajautusfunktioita h, 2<k<n-1 kaytetd& hajauttamaan kaikki k:n pituiset sor-
menjaljet sormenjalkitiedostoon Fi. Tiedostossa kuhunkin sormenjalkeen f liittyy koko-
naislukupari (x,y). Tama pari toimii f:n paikan osoittimena. X tarkoittaasita, etta f on ge-
neroitu B:n x:nnen sekvenssin segmentista ja y tarkoittag ettd ensimméinen f:n nukleotidi
esiintyy sekvenssn y:nness paikassa.
Esmerkki 4. Olkoon kolme perussekvenssia

S1 = ACGTTGCA
S, = ACCAGTG
S; = CGGACTA.

Oletetaan, etta segmentin pituus on kuusi. Silloin saadaan seuraavat segmentit S;:st&

ACGTTG
CGTTGC
GTTGCA.

Otetaan segmentti seg=ACGTTG. Oletetaan, ettd vali on kaksi (gap=2). Silloin voidaan
generoida seuraavat kolmen nukleotidin sormen;jélj et

ACG (e valid)

AGT (yksi védli paikassa 2)

ACT (yksi véli paikassa 3)

ATT (yksi vali paikassa 2 jatoinen vali paikassa 3)
AGT (yksi véli paikassa 2 jatoinen véli paikassa4)
ACT (yksi vali paikassa 3 jatoinen vali paikassa 4).

Esimerkiksi sormenjdljet AGG ja ATG eivét tayta valiehtoa, koska niissd on kolme valia

Seuraavassa taulukossa on esitetty segmentin kaikki (2-5 nukleotidin pituiset) sormen-
jajet [WS29].
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2nnuk- |3:nnuk- |[4:nnuk- |5:nnuk-
leotidin leotidin leotidin leotidin
sormen- | sormen- |sormen- | sormenjal-
jaljet jaljet jaljet jet
Vai 0 AC ACG ACGT ACGTT
vl 1 AG ACT, ACGT, |ACGTG,
AGT AGTT, AGTTG,
ACTT ACTTG
vali 2 AT ACT, ACGG,
AGT, ATTG,
ATT ACTG,
AGTG

Taulukko 1. Segmentin ACGTTG 2-5 nukleotidin sormenjéljet (segmentin pituus kuusi ja

vali 2).

Olkoon f=XY Z kolmen nukleotidin sormenjalki ja hajautusfunktio

ha(f) = [num(X) %42+ num(Y)x4*+ num(Z)] mod 7,

missa num(X) on X:n ASCII-arvo - 64. Oletetaa, etta generoidut hajautusfunktion arvot

(indeksit) noudattavat tasgjakaumaaeli jokainen indeksi on yhtd todenndkdinen [CR93].

Esmerkki 5. A:n ASCII-arvo on 65, C:n 67, G:n 71 ja T:n 84. Hgautusfunktion arvot
esimerkiksi sormenjdljil le ACG ja ACT saadaan seuraavasti

hs(ACG) = (1x4%+3x4™ 7) mod 7=35mod 7 = 0
ha(ACT) = (1x4%+3x4"+ 20) mod 7= 48 mod 7= 6.

Sormenjalkitiedosto F; voidaan esittddkuvan 1 mukaisena rakenteena [WS39].

Kuva 1. Kolmen perusskvenssin kolmen nukleotidin sormenjalkitiedosto Fa.

—p{ ACG(L1) —P| ACG(2,1) —p .
—» AGT(L1) —P AGT(L1) —>
| ACT(1,1) —p| ACT(L1) —> .
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Esmerkiksi merkinta ACG(1,1) tarkoittag ettd sormenjalki ACG on generoitu S;:q4 ja
se alkaa S;:n ensimmaisesta paikasta. Merkintd GGA(3,2) tarkoittaa, ettd sormenjéki GGA
on generoitu Sz:sta ja alkaasen toisesta paikasta. Muut merkinnét vastaavasti. Se, etta esi-
merkiksi AGT(1,1) esiintyy useamman kerran tarkoittaa sitd, ettéd sama sormenjaki voi-
daan muodostaa samasta paikasta alkaen siten, etta sind on eri maga valea (salituissa
rgjoissa).

Indeksi (y) voitaisiin myds muodostaa eimerkiksi seuraavasti, jos jokaiseen merkkiin
k:n mittaisessa sormenjaljessa liittyisi yksikasitteinen arvo v; 0<v;<t, missa 1 on mahdol-
listen merkkien méa&a (DNA-sekvenssissd mahdolliset merkit ovat A, C, G jaT, jotent
on neljd [CRI3]

v=gufm

DNA-sekvens=illa {A,C,G, T} -> {0,1,2,3}. Esmerkiksi sormenjalki AATCGT, voitai-
siin muuttaa muotoon 003123 ja silloin indeksiksi sadaisiin
0x4%+0x4M+3x 4%+ 1x4%+2x4"+3x4° = 3696.

2.2.2 Algoritmi pistem&arien laskemiseksi

Kun lasketaan sekvensdn S pistemd&ag S segmentoidaan samalla tavalla kuin perusse-
kvenssit ja sormenjéljet generoidaan tulossegmenteistd. Sen jalkeen hgjautetaan sormen-
jaljet kayttden samaahajautusfunktioita kuin perussekvensseilla

Kun S:n sormenjélki paikassa p ja perussekvenssin sormenjalki paikassa q tdsmag lisi
tad yksi perussekvensdn sopivan paikan pistema&adn kuten seuraavassa esitetadn. Ol-
koon sekvenssi SSCGATGCAT ja perussekvenss S;=ACGTTGCA. Kolmen nukleotidin
sormenjalki on TGC alkaen S;:n paikasta 5 ja S:n paikasta 4 (=5 ja p=4). Lisdtaén yksi
paikan g-p+1=5-4+1=2 pistemaaaan.

Intuitiivisesti: Jos kohdistetaan ensimmainen S:n nukleotidi S;:n toisen nukleotidin kans-

St ACGTTGCA
S: CGATGCAT.

Yleisesti ottaen, jos kohdistetaan S:n ensimmainen nukleotidi S;:n k:nnen paikan kanssa,
japaikan k pistemaara on n voidaan néhda n yhtenevaisyytta sormenjalkia kohdistettaessa.
Siten S:n ensimmaisen nukleotidin ja S;:n korkeimman pistemé&an tuottavan paikan koh-
distaminen tuottaa parhaimman kohdistamisen néiden kahden sekvenssin valil [a[CR93].

Algoritmi pisteméaé&ien laskemiseksi pseudokoodina on esitetty kuvassa 2 [WS9]. Al-
goritmin sy6tteend on sekvenssi S, joukko B perussekvenssejd ja B:n sormenjakitiedostot.
Algoritmin tuloksena on histogrammi pistema&ista.

36



[* F sisdltda S:sté generoidut sormenjaljet. */
for jokainen F:n sormenjalki f do
begin
[* Olkoon f:n pituus k. */
hajauta f hajautusfunktioita hy kéyttaen sormenjélkitiedostoon F;
for jokainen f:n ja perussekvenssin sormenjéljen taésmaaminen f:ssado
begin
?g (i,q) osoittaaperussekvenssin i sormenjdljen ensimmaisen nukleotidin. */
[* Oletetaan, etta f:n ensimméinen nukleotidi sijaitseeS:n paikassap. */
lisdtaén yksi i:nnen perussekvenssn paikan g-p+1 pistema&aan;
end,;
end,;

Kuva 2. Algoritmi pisteméa&ien laskemiseksi pseudokoodina.

B on B:n perusskvenssi ja p on B:n paikka 1<p<|B|. Score(B[p]) on pistemaérien koko-
naismaara, miké on lisdtty paikkaan p. Perusekvenssn B pistemaada score(B) on B:n eri
paikkojen pistema&ien maksimi. S:n pistemaara perussekvensden suhteen on kaikkien
perussekvenssien pistema&dien maksimi kerrottuna skaalaustekijalla 100Q/|S|. Skaalausteki-
jala 'vakioidaan' S:n pituuden vaikutusta [WRSSNY]. Mita pidempi merkkijono sita to-
denndkbisemmin enemman pisteméaria. Pistema&ien magaytyminen voidaan esittaa seu-
raavasti

score(B) = max { score(B[p]) | 1<=p<=[B[} ja
score(S) = max {score(B) |B O B} /]5x100.

Esmerkki 6. Perusskvenssin S; pistema&a esimerkiks paikassa -1 (1-3+1) tarkoittaa
Sitg, ettéd kohdistetaan sekvenssit seuraavasti

Si ACGTTGCA
S: CGATGCAT,

jolloin sormenjéljet AG, AT ja AC tdsmaavét (vali=2). Nain ollen pistemadadksi saadaan
kolme. Paikan 2 (2-1+1 ja 3-2+1) pistema&a tarkoittaa Sitd, ettd kohdistetaan sekvensst
Seuraavasti

Si: ACGTTGCA
S: CGATGCAT,

jolloin seuraavat sormenjaljet tdsmaavét

CGT 2 krt CGG 1 krt
CTG 2 krt CGTG 2 krt
CGTC 2 krt CGGC 1 krt
CTGC 2 krt CG 1 krt
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CT 2 krt GTG 2 krt

GTC 2 krt GGC 1 krt
GTGC 2 krt GTGA 2 krt
GGCA 1 krt GTCA 2 krt
GT 2 krt GG 1 krt
CGTGC 2 krt GTGCA 2 krt,

joten pistema&aksi tulee34.
Algoritmi tuottaatulokseksi S;:lle pistemé&an 34 (max {3,0,0,34,0}), S;:lle pistemaaran
7 ja Sz:lle pistemééran 19. Score(B) on max {34,7,19}=34 ja score(S) on 34/8x100=425.

2. 2.3 Algoritmien ominaisuuksista

Algoritmin tehokkuutta voidaan mitata seuraavilla mittareilla
PR = NumCorrect/NumTest x 100% ja
NR = NumNoOpinion/NumTest x 100%.

PR (precision rates) kuvaaalgoritmin tarkkuutta ja NR (no-opinion rates) konservatiivi-
suutta di sité kuinka suuri osa sekvenssista jatetdén luokittelematta. NumCorred on oi-
kein luokiteltujen testisekvensgen maard, NumTest on testisekvenssen kokonaisma&a ja
NumNoOpinion on niiden testisekvenssien maa4, joiden luokitteluun ei ole otettu kantaa
eli ne on jétetty luokittelematta

Va#illa positiivisilla tarkoitetaan niitg, jotka luokitellaan va&in kuuluviksi tarkastelta-
vaan luokkaan ja véaarilla negatiivisilla niitg, jotka luokittelijan mukaan eivét kuulu tarkas-
teltavaan luokkaan, mutta oikeasti ne kuuluisivat.

Esmerkki 7 [WRSSWY]. Raportissa esitettyja kahta algoritmia on verrattu FASTA:aan
jatulokseksi on saau, ettéd FASTA on konservatiivisempi menetelma kuin edell & esitetyt,
koska se aitaa helpommin luokittelusta tulokseksi ‘el kantad, mutta se tuottaa erittéain vé-
han (esimerkissd 0) va&ia positiivisia ja vaaria negatiivisia tuloksia. FASTA:lla sadiin
esimerkkitapauksessa pienempi osa luokiteltua oikein (alhaisempi PR) kuin t&ssi esitel-
lyil1& kahdella menetelméalla. Hahmopohjainen luokittelija osoittautui hieman sormen;jalki-
pohjaista luokittelij aa paremmaksi, koska se aitoi yhden va&an positiivisen tuloksen vé
hemman eik& se jattanyt yhtaan luokittelematta, kun sormenjalkipohjainen luokittelija jatti
yhden.

Testeissa on osoitettu, etta perussekvensgen ma&gan seka positiiviseen ja negatiiviseen
opetusaineistoon kuuluvien sekvensgen médran suhteen esitetyt algoritmit ovat aika sta-
biilgja eik&d ndiden tekijoiden muutoksilla ole suurta vaikutusta tuloksiin, kunhan vain
huolehditaan siitd, ettda maaéat eivét ole liian pienia (10Ga on kaytetty suositeltavana mi-
nimiarvona).

Korkea esiintyvyysluvut (aktiivisuus), lyhyet aktiiviset hahmot ja suuret etéisyysarvot
(sallitaan paljon mutadioita) heikentdvat hahmopohjaisen luokittelijan suorituskykya. Kun
esiintyvyys kasvag niin niiden osuus kasvag joita el pystyta luokittelemaan ja oikein luo-
kiteltavien osuus pienenee. Aktiivisten hahmojen pituus 11 ja enintddn yhden etaisyydet
ovat testeissa osoittautuned hyviksi arvoiksi algoritmin toimivuuden kannalta.

Sormenjalkipohjaisen luokittelij an tapauksessa segmentin pituudella ja sormenjéljen vé-
lill& el ole olennaista vaikutusta dgoritmin tulokseen, joskin pienilla véleil1& algoritmi on
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paljon nopeampi kuin suurilla valeil & Testeissa vahintéan kuuden pituiset segmentit ilman
védlia ovat osoittautuned hyviksi.

3 Pohdintaa

Empiirisesti on osoitettu molempien téssi esitettyjen algoritmien toimivan tehokkaasti.
Niilla on hyva suorituskyky esimerkiksi FASTA:an verrattaessa.

TassA esitettyjen algoritmien ja konsensuslahestymistavan yhdistamisella on myos sadu
hyvia tuloksia.

Artikkelin kirjoittajat mainitsivat itsekin puuteena sen, etté luokittelijoiden tuloksissa ei
ole luottamusvaleja kuvaamassa saaujen estimaattien luotettavuutta ja tarkkuutta.

Hahmopohjaisessa luokittelijassa pistema&aan laskemisessa keskeisintd on luokiteltavan
sekvenssn ja perussekvensseistd 10ydettyjen hahmojen pissmmén yhteisen merkkijonon
pituus, kun taas sormenjalkipohjaisessa luokittelijassa keskeisinta ei ole yhteisten sormen-
eri perusekvenssistd, jos yhdessa on yksi pitka yhteinen hahmo ja toisessa useampia ja
lyhyempia yhteisia sormenjalki&. Itse luokittelun tuloksen kannalta tamé el kuitenkaan ole
ratkaisevag vaan rama kaksi luokittelijaavaikuttavat aika toistensa kaltaisilta.

Hajautusfunktion valinta on mainittu kriittiseksi tekijéksi, mutta |6ydetyissa l18hteissi el
ole kuitenkaan kasitelty sitd, miten se pitdisi valita, vaan on esimerkeill& esitetty, minkalai-
nen hgjautusfunktio voisi olla.
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