W ostatnich latach notuje sie gwattowny postep w bioinformatyce. W szczegdlnoSci opracowywane sa coraz tansze i tatwiej
dostepne technologie sekwencjonowania genomoéw. Skutkuje to m.in. lawinowo narastajgcg iloscig danych, ktérych rozmiary
stanowig problem nie tylko od strony analizy. Wyzwaniem dla istniejacych infrastruktur sprzetowych jest juz nawet samo
przechowywanie i transfer tych danych.

Zeby doceni¢ skale problemu wystarczy zauwazy¢, ze od roku 2003 do 2015 realny koszt zsekwencjonowania pojedynczego
genomu ludzkiego spadt z ok. 30 min dolaréw do ok. 4 tys. dolaréw. Co wiecej najnowsze urzadzenia takie jak Illumina TenX,
choé jeszcze bardzo drogie, pozwalajg na obnizenie tego kosztu do ok. 1 tys. dolaréw. Urzadzenia sekwencjonujgce najnowszej
generacji (lonTorrent, Oxford Nanopore) potrafig "wyprodukowac" odczyty charakteryzujace sie, co prawda, duza stopa biedu,
ale takze bardzo dhugie, co w niedalekiej przysztosci pozwoli na znacznie doktadniejszg analize sekwencji genomowych niz to ma
miejsce obecnie. Spersonalizowana medycyna wydaje sie by¢ juz nie odlegta wizja, ale kwestig kilku najblizszych lat.

Warto takze wspomnie¢, ze najwieksza placéwka sekwencjonujaca genomy, Beijing Genomics Institute (BGI) w Chinach, uzywa
obecnie 230 urzadzen sekwencjonujacych, z czego wiekszo$¢ to nowoczesne maszyny Illumina HiSeq 2000/2500. Ich teoretyczna
przepustowo$¢ w roku to ok. 1.5 Pbp danych surowych, co przektada sie docelowo na ponad 10 PB. Trudno doktadnie okresli¢
jakie generuje to koszty dla takich instytucji jak BGI, ale dobrym oszacowaniem moga by¢ ceny przechowywania i transferu
danych oferowanych przez jednego z najwiekszych dostawcéw ustug przechowywania danych i obliczen w chmurze jakim jest
Amazon EC2. | tak, koszt rocznego przechowywania 1 TB danych oraz 15-krotnego ich pobrania wynosi ponad 1 tys. USD, czyli
tylko ok. 4 razy mniej niz koszt zsekwencjonowania genomu jednego cztowieka. W zwigzku z problemami z rozmiarami
koniecznych pamieci masowych, sporo o$rodkéw decyduje sie na usuwanie danych archiwalnych i przechowywanie tylko
najnowszych, a przez archiwalne dane moga by¢ rozumiane nawet takie, ktére zostaty uzyskane zaledwie dwa lata wczesniej.

Tradycyjnym Srodkiem utatwiajgcym przetwarzenie ogromnych danych sa techniki kompresji. Metody te pozwalaja nie tylko na
redukcje miejsca i tym samym przyspieszenie obiegu danych (np. wymiany ich miedzy placéwkami naukowymi), ale w wielu
przypadkach réwniez przyspieszajg analize danych bezposrednio w reprezentacji skompresowanej czy tez pozwalaja na obstuge
wiekszych ilosci danych na konkretnym komputerze, posiadajgcym ograniczong pamie¢ wewnetrzng (RAM). Jednym z
pokrewnych podejsé jest takze wykorzystanie pamieci masowej (m.in. dyskéw twardych) nie tylko do przechowywania (badz
przenoszenia) danych, ale takze jako znacznie tansze, cho¢ rdwniez istotnie wolniejsze, rozszerzenie pamieci operacyjnej (RAM)
komputera.

Gtéwne naukowe cele projektu sg nastepujace:

o opracowanie skompresowanej i szybkiej struktury danych reprezentujacej informacje o genomach wielu osobnikéw tego
samego gatunku,

¢ opracowanie nowych algorytméw analizy wynikéw z sekwencjonowania w celu uzyskania genoméw sekwencjonowanych
osobnikdw; algorytmy te majg wykorzystywaé wiedze o genomach wielu do tej pory zsekwencjonowanych osobnikéw tego
samego gatunku,

¢ opracowanie nowych algorytméw dopasowywania sekwencji genomowych i kompresji wynikéw tego dopasowywania,

e rozwiniecie opracowanych wczesniej algorytméw zliczania k-meréw w danych genomowych i opracowanie na ich
podstawie nowych algorytméw analiz genomowych wykorzystujacych m.in. statystki wystepowania k-meréw.

Wspdlnym mianownikiem tych celéw jest kompresja danych, dzieki ktérej mozliwe bedzie zredukowanie zapotrzebowania na
pamie¢ dyskowa konieczng do przechowywania danych. Przede wszystkim jednak zwarta reprezentacja danych w pamieci
operacyjnej (badz roboczej pamieci dyskowej), pozwoli na uruchamianie opracowanych algorytméw, w przeciwienstwie do
algorytmdw istniejacych, na stosunkowo niedrogich stacjach roboczych. W dalszej perspektywie pozwoli to znaczaco zredukowaé
koszty przetwarzania takich informacji w osrodkach obliczeniowych, a co wiecej pozwoli na prowadzenie zaawansowanych
badarn na ogromnych danych za pomoca tatwo dostepnych komputerdw klasy PC w miejsce drogich rozwigzan serwerowych.



