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MENETELMAT, JARJESTELMAT JA OHJELMISTO BIOMOLEKYYLIEN
TUNNISTAMISEKSI VUOROVAIKUTTAVIEN KOMPONENTTIEN AVULLA

Patenttivaatimukset

1.  Tietokoneella toteutettu menetelmd  sellaisten  biologisten  molekyylien

tunnistamiseksi, joilla on parannettu haluttu aktiivisuus, joka menetelmi késittda sen, ett:

(a) vastaanotetaan useita biologisia molekyyleji koskevaa sekvenssi- ja
aktiivisuusdataa;

(b) valmistetaan sekvenssi- ja aktiivisuusdatasta perusmalli, jolloin perusmalli
ennustaa aktiivisuutta sekvenssin alayksikdiden lidsndolon tai poissaolon funktiona
ja perusmalli ei sisdlli vuorovaikutustermeji maédritellysti vuorovaikutustermien
joukosta;

(b1) asetetaan perusmalliin nykyinen sekvenssimalli ja paras sekvenssimalli;

(c1) luodaan wuusi sekvenssimalli lisd@imilld nykyiseen sekvenssimalliin
vuorovaikutustermi, jota ei ole vield lisitty maédritellystd vuorovaikutustermien
joukosta;

(c2) arvioidaan uuden sekvenssimallin ennusteteho ja jos uuden sekvenssimallin
ennusteteho on suurempi kuin parhaan sekvenssimallin ennusteteho, asetetaan uusi
sekvenssimalli parhaaksi sekvenssimalliksi;

(c3) jos méiritellyssd vuorovaikutustermien joukossa on vuorovaikutustermi, jota ei
ole lisdtty nykyiseen sekvenssimalliin, toistetaan (c1)—(c3);

(d) jos uusi malli asetettiin parhaaksi sekvenssimalliksi vaiheessa (c2), asetetaan
nykyinen sekvenssimalli parhaaksi sekvenssimalliksi ja toistetaan (c1)—(d);

(e) asetetaan paras sekvenssimalli lopulliseksi malliksi; ja

(f) kiiytetiddn lopullista mallia ohjaamaan suunnattua evoluutiota ja valitsemaan yksi
tai useampia sekvensseji, joilla on parannettu haluttu aktiivisuus,

tunnettu siitd, ettd vuorovaikutustermi valitaan satunnaisesti vaiheessa (cl).

2.  Tietokoneella toteutettu menetelmd  sellaisten  biologisten  molekyylien

tunnistamiseksi, joilla on parannettu haluttu aktiivisuus, joka menetelmi késittid sen, etti:
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(a) vastaanotetaan useita biologisia molekyyleji koskevaa sekvenssi- ja
aktiivisuusdataa;

(b) valmistetaan sekvenssi- ja aktiivisuusdatasta perusmalli, jolloin perusmalli
ennustaa aktiivisuutta sekvenssin alayksikdiden lidsndolon tai poissaolon funktiona
ja perusmalli sisdltad kaikki vuorovaikutustermit médritellysti
vuorovaikutustermien joukosta;

(b1) asetetaan perusmalliin nykyinen sekvenssimalli ja paras sekvenssimalli;

(c1) luodaan wuusi sekvenssimalli vidhentimilld nykyisesti sekvenssimallista
vuorovaikutustermi, jota ei ole vield vihennetty maéritellystd vuorovaikutustermien
joukosta;

(c2) arvioidaan uuden sekvenssimallin ennusteteho ja jos uuden sekvenssimallin
ennusteteho on suurempi kuin parhaan sekvenssimallin ennusteteho, asetetaan uusi
sekvenssimalli parhaaksi sekvenssimalliksi;

(c3) jos méiritellyssd vuorovaikutustermien joukossa on vuorovaikutustermi, jota ei
ole vihennetty nykyisesti sekvenssimallista, toistetaan (c1)—(c3);

(d) jos uusi malli asetettiin parhaaksi sekvenssimalliksi vaiheessa (c2), asetetaan
nykyinen sekvenssimalli parhaaksi sekvenssimalliksi ja toistetaan (c1)—(d);

(e) asetetaan paras sekvenssimalli lopulliseksi malliksi; ja

(f) kiiytetiddn lopullista mallia ohjaamaan suunnattua evoluutiota ja valitsemaan yksi
tai useampia sekvensseji, joilla on parannettu haluttu aktiivisuus,

tunnettu siitd, ettd vuorovaikutustermi valitaan satunnaisesti vaiheessa (cl).

3.  Patenttivaatimuksen 1 tai patenttivaatimuksen 2 menetelms, jossa uuden
sekvenssimallin luominen vaiheessa (c1) kisittda sen, ettid kiiytetdsin uuden sekvenssimallin
parametreja koskevaa aiempaa tietoa uuden sekvenssimallin parametrien myShempien

todennikdéisyysjakaumien méirittimiseen.

4.  Patenttivaatimuksen 3 menetelmi, jossa perusmallin valmistaminen ja/tai uuden
sekvenssimallin luominen kisittdd sen, ettd kiytetiin Gibbs-nédytteistimistd mallin

sovittamiseen sekvenssi- ja aktiivisuusdataan.



10

15

20

25

5. Patenttivaatimuksen 1 tai patenttivaatimuksen 2 menetelms, jossa uuden
sekvenssimallin ennusteteho vaiheessa (c2) mitataan Akaiken informaatiokriteerin tai

Bayesin informaatiokriteerin avulla.

6.  Patenttivaatimuksen 1 tai patenttivaatimuksen 2 menetelmi, jossa sekvenssi on koko
genomi, koko kromosomi, kromosomisegmentti, geenisekvenssien kokoelma

vuorovaikuttavia geeneji varten, geeni tai proteiini.

7. Jommankumman patenttivaatimuksen 1 tai patenttivaatimuksen 2 menetelmi, jossa
alayksikét ovat kromosomeja, kromosomisegmenttejd, haplotyyppejd, geeneja,

nukleotideja, kodoneja, mutaatioita, aminohappoja tai tihteita.

8. Patenttivaatimuksen 1 tai patenttivaatimuksen 2 menetelmi, jossa useat biologiset

molekyylit muodostavat proteiinivarianttikirjaston opetusdatan.

9.  Tietokoneohjelmatuote, joka kisittii yhden tai useampia tietokoneella luettavia
pysyviisluonteisia tallennusvilineitd, joille on tallennettu tietokoneella suoritettavia
kiskyji, jotka tietokonejirjestelmin yhden tai useampien prosessorien suorittamina saavat

tietokonejirjestelmiin toteuttamaan jonkin patenttivaatimuksista 1-8 menetelmén.

10. Tietokonejirjestelmd, joka késittii:

yhden tai useampia prosessoreita;

jarjestelmédmuistin; ja

yhden tai useampia tietokoneella luettavia tallennusvilineitd, joille on tallennettu
tietokoneella suoritettavia kiskyjd, jotka yhden tai useampien prosessorien
suorittamina saavat tietokonejirjestelmén toteuttamaan jonkin patenttivaatimuksista

1-8 menetelmin.
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