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Po dlouhou dobu bylo mozné bakterie analyzovat pouze jejich
kultivaci. Mnohé druhy bakterii jsou vsak nekultivovatelné,
a proto nebyly vibec zjistitelné. Diky nedavnému pokroku
v sekvenovani s vysokou pruchodnosti je nyni mozné ucinné
vysetrovat mikrobialni komunity a analyzovat druhy bakterii,
které se v nich nachazeji. Pomoci sekvenovani jsme schopni
ziskat rizné sekvence 16S rRNA bakterii ve vzorku z prostredi,
avsak pro detekovani, o jaké organismy se jedna, je nasledné
nutno tyto sekvence klasifikovat, coz je slozity problém.

Princip metody klasifikace

Navrzena metoda klasifikace bakterii je zalozena na stromoveé
strukture taxonomickych kategorii. Cely klasifikator se sklada
ze stromu parcidlnich klasifikatord s topologii respektujici
taxonomicky strom. Klasifikace vstupniho vzorku zacina

v hornim klasifikatoru rozlisujicim mezi bakteriemi
a archaea a vstupni posloupnost sestupuje stromem podle
klasifikovanych oznaceni. Parcialni klasifikatory predstavuiji
znamé metody strojového uceni (napr. SVM, decision tree
a nearest centroid) a jejich cilem je klasifikovat dané bakterie
a priradit jim tridu na nizsi taxonomické urovni.

Tato metoda klasifikuje sekvence na zakladé jejich 16S rRNA
genu. 16S rRNA se nachazi v genomu vsSech druhl bakterii
a lze v ni najit dva typy oblasti — konzervované casti
a variabilni useky, které prochazeji rychlymi genetickymi
zmeénami, a proto jsou vhodné pro odliSeni druhi. Kazda
sekvence 16S rRNA je dlouhy retézec slozeny ze Cctyr
nukleotidld - A, C, G a T. Sekvence 16S rRNA mohou navic
obsahovat mutace, inserce a delece, proto mohou mit rizné
sekvence ruznou délku. Algoritmy strojového uceni vyzaduiji,
aby jejich vstupni vektory mely stejné rozmeéry, proto se ze
vstupni sekvence extrahuje k-merové spektrum, které se
pouzije pro klasifikaci. Diky k-merovému spektru je mozné
transformovat kazdou 16S rRNA sekvenci do numerického
vektoru, kde kazda hodnota predstavuje pocet vyskytu
odpovidajiciho dil¢iho fetézce z puvodnim sekvence.

Pro minimalizaci chyby klasifikace je prezentovana metoda
zalozena na stromové strukture taxonomického stromu. Cely
klasifikator je rozlozen do vice parcidlnich klasifikatoru na
vsech udrovnich taxonomie od domény az po rod. Timto
zpusobem by meélo byt mozné dosahnout vyssi presnosti
predikce, protoze kazdy klasifikator rozliSuje pouze mezi
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Obrazek 1: Stromova struktura klasifikator( vytvorena podle
hierarchie taxonomickych trid. Kazdy obdélnik predstavuje
jeden paricalni klasifikator a jeho oznaceni ukazuje klasifikaci
vstupni sekvence na odpovidajici urovni taxonomie. Je
uveden priklad klasifikace bakterie Escherichia coli. Parcialni
klasifikatory jsou spojeny Sipkami, které oznacuji poradi
sekvencni klasifikace skrze strom klasifikatoru.
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Obrazek 2: Zavislost presnosti klasifikace na taxonomické
urovni pro jednotlivée typy dil¢ich klasifikatoru. Pro
vyhodnoceni byl pouzit dataset BLAST 16S. Presnost byla
vyhodnocena cross-validaci leave-one-out. Pro ziskani
vysledku byl pouzit k-mer 5, protoze se ukazalo, ze je ¢asoveé
a pamétoveé efektivni a zaroven poskytuje dobrou presnost.
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