
Подбор оптимальных 
параметров rnaSPAdes для 
сборки транскрипотомов
МИХАИЛ НИКОНОВ 

НАУЧНЫЙ РУКОВОДИТЕЛЬ:  АНДРЕЙ ПРЖИБЕЛЬСКИЙ



SPAdes
◦ Геномный ассемблер

◦ Граф де Брёйна, k-меры

◦ rnaSPAdes - сборка РНК



rnaQUAST
Инструмент для оценки качества сборки транскриптома.

Метрики:

◦ Database coverage

◦ Misassemblies

◦ 95%-covered isoforms

◦ 95%-covered genes

◦ ...



Задача
Посмотреть, как изменяется качество сборки в зависимости от k-меры.
◦ Перебор k-меры и организмов

◦ Представление результатов в удобном виде

◦ Анализ



Результаты
Python script:



Результаты
◦ Для разных организмов результаты могут очень сильно отличаться

◦ Есть корреляция со сложностью генома

◦ K-мера по умолчанию не оптимальная



Ссылки
◦ Скрипт: https://github.com/Karma-Police/SPbAU-5th-term-project
◦ Почта: nikonov.m.i@yandex.ru
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