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austa 1/3

Virukset koostuvat geneettisestd materiaalista ja sen
kuoresta:
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Tausta 2/3

« Geneettinen materiaali (sekvenssia, g, cjat
nukleotidejd) maarittelee virusten ominaisuudet

« Ymmartamalla viruksien mutaatioita voidaan selvittaa
— minkalaisia oireita erilaiset infektiot aiheuttavat
— miten virukset leviavat

« Stokastisia malleja kaytetty aiemmin
— virusten rakenteen analysointiin

— virusten mutaatioiden ennustamiseen

Perustieteiden laboratorio
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austa 3/3

« TyOssa tutkitaan kahta eri virusperhetta, jotta voidaan
selvittda soveltuvatko sotkastiset mallit erilaisille
viruksille

« Usean Coronaviridae- ja Mitoviridae-perheiden
jasenten genomit ollaan sekvenssoitu

« Naiden perheiden virusten rakenteet poikkeavat
suuresti toisistaan
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Markovin piilomallien terminologiaa

« Markovin piilomalleilla (Hidden Markov Model, HMM)
analysoidaan emissioiden ketjuja

« Tassa tapauksessa emissiot ovat eri nukleotideja
 Tilat ovat stokastisia arvoja, joissa ketju voi olla

« Mallin tilojen maaran nelié on yhta suuri kuin mallin
parametrien maara
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Tavolitteet

* Viruksia kuvaavien Markovin piillomallien tarkasteleminen
« Maaritella sellainen maara paremetreja malleille, etta ne

— ovat optimaalisia informaatioteoreettisesti

— ne pystyvat ennustamaan tulevia mutaatioita kaikkein
tarkemmin

* Luoda kaksi mallia - yksi kummallekin virusperheelle

« Kuinka hyvin mallit ennustavat eri viruslajien
olemassaolon todennékdisyyden
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yon rakenne

« Markovin mallien konstruointi

 Informaatiokriteereiden ja ristiinvalidoinnin
kayttokelpoisuuden tarkastelu parametrien maaran
valinnalle

« Mallit molemmille virusperheille ristiinvalidoinnin ja
iInformaatiokriteerien perusteella valituilla
parametrien maarilla
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Informaatiokriteerien arvo

ulokset 1/5
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Tilojen maara

Informaatiokriteerit
pysyvat lahes vakiona
pienilla tilojen maarilla
Minimiarvo saavutetaan
2-4 parametrilla

Eri varit ovat eri
Informaatiokriteereja
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ulokset 2/5
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ulokset 3/5

Seuraavien diojen kuvissa

« punaiset laatikot ovat tiloja

* nuolten paksuus on verrannollinen todennakaoisyyteen
siirtya johonkin tilaan

 Jos nuolta ei ole, siirtymistodennakaoisyys on 0

¢ ensimmainen numero on tilan nimi

« toinen numero on oletusmaara askelia, jonka prosessi
pysyy tilassa

« kirjaimet viittavat nukleotideihin
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ulokset 4/5 Coronaviridae-perhe
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« Suuri todennakaoisyys
pysya tiloissa lja4

« Vaihtelua tilojen 2 ja
3 valilla

* Eri nukleotidit yleisia
sekvenssin alussa ja
lopussa
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ulokset 5/5 Mitoviridae-perhe

* Vain kaksi tilaa
 Tila 1 tarkoittaa
vahvaa a ja g toistoa
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Johtopaatokset

« HMM on tehokas tapa ennustaa minkalaisia uusia
viruslajeja saattaa syntya tiettyihin virusperheisiin

« Mahdollistaa virusten sukulaisuuden etéaisyyden
maarittamisen laskemalla kuinka suuri on viruslajin
nukleotidin sekvenssin todennakoisyys, jos HMM on
koulutettu toisella viruslajilla

« Mitoviridae-perheen jasenten sekvenssit pystytaan
selittamaan merkittavasti yksinkertaisemmalla mallilla
kuin Coronaviridae-perheen

— Nahtavissa tilojen maarassa
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