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Procesy reprodukcji i regulacji funkcji zyciowych sa w przyrodzie koordynowane poprzez system informacji,
w ktérym kluczowa rolg odgrywa genom kodowany za pomoca kwasu dezoksyrybonukleinowego (DNA). Z uwagi
na to, ze obecnie nie istnieja rozwigzania technologiczne umozliwiajace poprawny odczyt dtugich sekwencji DNA
w cato$ci, sa one najpierw powielane, a nastgpnie losowo cigte na odpowiednio krétkie fragmenty, ktére moga zo-
sta¢ odczytane — proces ten nazywany jest sekwencjonowaniem DNA. Pojedynczy fragment sekwencji nazywany
jest odczytem (ang. read). Metody sekwencjonowania DNA sg obecnie na tyle zautomatyzowane i wydajne, ze
z dnia na dzien rosnie liczba poznanych sekwencji.

Genom to cata informacja genetyczna pojedynczego organizmu. Mozliwa jest jednak réwniez analiza naraz ca-
fego zbioru genoméw pochodzacych od wszystkich organizméw zamieszkujacych dane Srodowisko. Zbidr takich
genomdéw zwany jest metagenomem.

W wyniku sekwencjonowania metagenomu otrzymywany jest zbiér pomieszanych odczytéw pochodzacych z se-
kwencji DNA wszystkich mikroorganizméw znajdujacych si¢ w badanej probce Srodowiskowej. Réznice pomigdzy
sekwencjonowaniem pojedynczego genomu oraz metagenomu sg zilustrowane na rysunku ponizej.
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Najwigksza zaleta analizy metagenomu jest brak koniecznoSci izolacji i hodowania mikroorganizméw w labora-
torium. Jest to o tyle wazne, ze wigkszo$ci mikroorganizméw nie da si¢ wyhodowaé w warunkach sztucznych.
Analiza metagenomu pomaga rozwiazaé wiele praktycznych probleméw w medycynie, inzynierii, rolnictwie, jak
i w ekologii. W ostatnich latach, metody analizy odczytéw metagenomowych byly intensywnie badanym za-
gadnieniem bioinformatycznym, w wyniku czego opracowanych zostato wiele metod oraz narzgdzi stuzacych do
przetwarzania danych metagenomowych. Wigkszo$¢ opublikowanych prac dotyczy klasyfikacji badanych frag-
mentéw metagenomu do okre§lonych kategorii taksonomicznych lub grupowaniu ich ze wzgledu na wzajemne
podobienstwo.
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Warto odnotowaé, ze catkowita liczba genéw czlowieka stanowi tylko 1% gendéw mikrobéw zamieszkujacych
ludzki organizm. Istnieje wiele badafi pokazujacych zalezno$¢ stanu zdrowotnego (fizycznego oraz psychicznego)
cztowieka od wystgpowania danego mikrobiomu (giéwnie w jelitach). Przyktadowo, wyniki niektérych badan
wskazuja na powiazanie ryzyka wystapienia otytoSci u dzieci ze zmianami w mikroflorze jelit w okresie niemow-
lecym. Nalezy przy tym zaznaczy¢, ze metagenomika jest mloda dziedzing nauki i do tej pory prowadzonych
byto niewiele badan majacych na celu umozliwienie wykorzystania tej wiedzy w praktyce. Diagnostyka uwzgled-
niajaca analize¢ mikroflory biologicznej wymaga obecnie przeprowadzania czasochtonnych posiewdw, natomiast
rozw6j metod analizy metagenomowej pozwoli w przyszioSci znacznie przyspieszy¢ ten proces. To z kolei moze
przetozy¢ si¢ na zwigkszenie skutecznosci leczenia.

Celem naukowym projektu jest opracowanie nowych metod stuzacych do efektywnej nadzorowanej i nienadzoro-
wanej klasyfikacji odczytéw uzyskanych w wyniku sekwencjonowania metagenomu. Metody te moga okazac sig¢
niezwykle uzyteczne w wielu dziedzinach, w ktérych jest lub moze by¢ wykorzystywana analiza metagenoméw,
takich jak inzynieria, rolnictwo, ekologia, czy medycyna. Doktadniej, stworzone algorytmy beda mogty zostaé
zastosowane do rozwiazywania szeregu zadan bioinformatycznych, takich jak:

oo okreslanie sktadu jakoSciowego i iloSciowego probki pobranej z badanego Srodowiska,

oo badanie korelacji w wystgpowaniu réznych gatunkéw mikrobdw,

oo wykrywanie nowych gatunkéw mikrobow (w szczegdlnosci wystgpujacych w srodowiskach cechujacych sig
ekstremalnymi warunkami do zycia),

oo badanie stanu zdrowia pacjenta na podstawie pobranej od niego probki metagenomowe;.



