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V oblasti sekvenovania zažívame neustále inovácie, ktoré menia nielen cenu dát a rýchlosť, akou ich dokážeme získavať, ale aj ich charakter. Skvenovanie druhej generácie (ako napríklad Illumina) prinieslo obrovský nárast priepustnosti sekvenovania, no bolo potrebné sa vysporiadať s oveľa kratšími čítaniami. Naproti tomu najnovšia generácia sekvenátorov (Oxford Nanopore a Pacbio) priniesla veľmi dlhé čítania, ale s vysokou chybovosťou.

Takýto rýchly vývoj prináša potrebu vysporiadať sa s kombináciou heterogénnych dát z rôznych sekvenovacích behov. Za týmto účelom sme vyvinuli novú metódu na skladanie genómov GAML. Metóda je založená na  pravdepodobnostnom modelovaní, pričom očakávané vlastnosti dát, ako napríklad dĺžku čítaní, vzdialenosť párových čítaní, či chybovosť, možno do modelu zakódovať prirodzeným spôsobom a rôzne typy dát tak možno transparentne kombinovať. V príspevku tiež spomeniem problematiku dekódovania signálov zo sekvenátorov MinION (Oxford Nanopore). Vyvinuli sme nový softvér DeepNano, ktorý za pomoci rekurentných hlbokých neurónových sietí dokáže dekódovať sekvencie rýchlejšie a s vyššou presnosťou, ako softvér poskytovaný výrobcom.
