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Data InpUt f0r Tra|n|ng AUGUSTUS Abbildung 2: AUGUSTUS sagt die Lage und Struktur von Genen in DNA-Sequenzen vorher unter Ver-

wendung einer Methode maschinellen Lernens (Conditional Random Field, ein probabilistisches graphisches
Modell) fiir die Segmentierung und Klassifizierung eines Eingabegenoms.

| Fill in Sample Data

E-mail Help chrX AUGUSTUS @gene 445 1848 1 + g2
Species name chrX AUGUSTUS transcript 445 1843 + g2.tl

chrX AUGUSTUS start_codon 445 447 + 0 transcript_id "g2.tl"; gene_id '"g2";
Genome file * (max. 250000 scaffolds) Help chrX AUGUSTUS CDS 445 532 + 0 transcript_id "g2.tl"; gene_id '"g2";
Upload a file (max. 100 e | Choose File | No file chosen Abbildung 3: Ausschnitt einer Beispielausgabe.

or

specify web link to genome file (max 1 8):

Benutzerrepositorium fir baumstrukturiert

You need fo specify at least one of the following files: * Help

cDNA file Non-commercial users only Help

. .o . . species with parameters in repository Anopheles stephensi
e Spezifisch fiir eine Spezies gelernte Parameter _EAanhe,esmfn,mus
. requested species
(ca. 1IMB) sollen von Anderen wiederverwendet

Anopheles gambiae

Upload a file (max. 100 mg). | Choose File | No file chosen Anopheles funestus
ar werden konnen N e e o
specify web link to cDNA file (max. 188): "L Aedes sollicitans
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sion, gleichen Parametern und gleichen Daten podsscapars
Nachhaltige Entwick e Repositorium fiir Parameter soll tazonomische Su-

chen erlauben, etwa “benutze eine Version der Pa- Abbildung 4: Unter vorher von Benutzern

rameter vom nachsten Verwandten im Repositori-
um von Musca domestica” (Stubenfliege)

e Umzug der Entwicklung wvon privatem
Subversion Server nach GitHub

hochgeladenen Parameterdateien soll eine
zu einer Anfragespezies taxonomisch nahe

gewahlt werden.
o Weiterenwicklung durch Featurebranches

und Pullrequests.

| | o Regressionstests fur Vorhersagegenauigkeit
e Continuous Integration mit Hilfe von

TRAVIS-CI Gene Sensitivity 40.747 e Die durchschnittliche Vorhersagegenauigkeit kann auf Test-

Gene Specificity 37.97% . .
e Automatisch erzeugte API Dokumentati- Exon Sensitivity 77.16% daten geschétzt werden (links)
on mit DoxyGen Exon Specificity 77.70% e Anderungen die ungewollt die Vorhersagen verschlechtern
Nucleotide Sensitivity 94.45% miissen vermieden werden.

Nucleotide Specificity  89.84%

Tabelle 1: Sensitivitat und Spezi-
fitdt zum Messen der Performanz

e Regressionstests konnen signifikante Verschlechterungen au-
tomatisch erkennen und verhindern.

Usability Verbesseru

e Bereitsstellung eines Dockerimages zur
Virtualisierung und zur Benutzung unter

Windows Weitere geplante Verbesserungen

e Extern bereitgestellte Debian-Med & e Bessere Integration mit Gendatenbanken e Umfangreiche automatische Tests

Ubuntu-Pakete e Neues Pipeline/Workflow-System e Die Parallelisierung mittels Multithreading

e Bessere Dokumentation der Installation
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