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@ Motivacija

Genomska mjerenja- milijuni oCitanja po eksperimentu
Brze metode- jeftinije, jednostavnije, manje pouzdane

Kompleksnije metode- tocCnije, skuplje, nisu uvijek izvedive

Motivacija: Korekcija sustavnih pristranosti jednostavnijih metoda koristeci tocnije
metode kao reference

Brza metoda Predikcija Referentna metoda
Korekcija CA CA
cA% C ot e) C 07
LA =l lr. |[WE2EZLCL
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@ M etOd a PotroSnja raCunalnih resursa tijekom koriStenja modela
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Model uspjesno ispravlja sustavnu pristranost
jednostavnije metode

071 BRZA METODA

Bits

Rezultati su validirani i vizualizacijom u genomskom pregledniku

[0-4.47]

7.591.740 bp 7.501.7¢0 bp 7T.501.780 bp 7.501.800 bp

— CGGAAGGTGGACCGAAATCCCGCGACAGCAAGAGGCCCGTAGCGACCCGCGGTGCTAAGGAACACAGTGCTTTCAAAAGAS

sekvenca

a) brza (jednostavnija) metoda
b) referentna metoda
c) predikcija

POZICIJA U SEKVENCI
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(O) Zakljuéak

- Modeli trenirani na HPC sustavu s CUDA akceleracijom omogucili su predikciju
za 128 261 uzorka

- Korekcija sustavne pristranosti uspjesno je validirana usporedbom s referentnom
metodom

®srcepn



Hvala na pazniji!
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