Nr rejestracyjny: 2022/47/B/ST6/03154; Kierownik projektu: dr hab. Norbert Artemi Dojer

Ustanowienie uniwersalnego modelu pangenomu

Termin pangenom zostal pierwotnie zaproponowany jako struktura danych do tacznej analizy grupy
genow bakteryjnych. Wobec coraz szerszej dostgpnosci roznorodnych sekwencji genomowych
znaczenie tego terminu ewoluowato i obecnie odnosi si¢ do modelu umozliwiajacego wspolng analize
genomow blisko spokrewnionych organizmoéw. Taki model powinien umozliwia¢ wykonywanie
roéznorodnych operacji, w tym konstrukcje, wizualizacje, adnotacje¢, analize danych
eksperymentalnych itd.

Dotychczas zaproponowano wiele modeli pangenomu, poczawszy od nieustrukturyzowanych kolekcji
genomo6w po skomplikowane obiekty, wymagajace zlozonego wstepnego przetwarzania danych
sekwencyjnych. Do najpopularniejszych rozwiazan naleza réznego rodzaju grafy sekwencji, w
ktorych poszczegodlne genomy sg reprezentowane przez $ciezki posiadajgce wspolne fragmenty w
identycznych lub podobnych obszarach i rozwidlajace si¢ w rejonach o odmiennych sekwencjach.
Modele te oferuja rézne funkcjonalnosci i podlegaja okreslonym ograniczeniom. Wybor modelu
determinuje zakres dostepnych narzedzi, co z kolei wplywa na jako§¢ wynikéw analizy, jej
skutecznos$¢, a nawet mozliwo$¢ jej przeprowadzenia.

Celem tego projektu jest rozwigzanie tego problemu. Opracujemy potoki analizy danych, ktore
przetamig bariery pomigdzy r6znymi modelami i potacza ich zalety. Cel ten zostanie osiagnicty w
nastgpujacych krokach:

1. Zaprojektowanie i implementacja metod transformacji modeli pangenomowych.
Skupimy sie na transformacjach prowadzacych od modeli, ktore sa stosunkowo tatwe do
zbudowania, do innych modeli.

2. Implementacja algorytméw i struktur danych do przenoszenia adnotacji miedzy
modelami pangenomowymi. Adnotacje pangenomu obejmujg genomy indywidualne,
odziedziczone adnotacje tych genoméw oraz dane eksperymentalne. Bedg one przenoszone
zgodnie z transformacjami modelu, co bedzie wymagato efektywnej reprezentacji tych
ostatnich.

3. Opracowanie efektywnych potokéw analizy danych opartych na transformacjach
modeli pangenomowych. Przeprowadzimy testy poréwnawcze narzedzi realizujgcych
podobne zadania na r6znych modelach pangenomu. Nastgpnie zaproponujemy potoki taczace
rozne narzedzia i modele.

Podsumowujac, nasz projekt doprowadzi do powstania uniwersalnego modelu pangenomu.



