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Algorytmy dla edytowalnych grafow pangenomowych

Wspolczesna biologia coraz czeciej wymaga zrozumienia pelnej réznorodnosci genetycznej w obre-
bie gatunku. Tradycyjnie naukowcy wykorzystywali pojedynczy genom referencyjny — reprezentatywna
sekwencje DNA — do badan genetycznych. Jednak takie podejscie moze pomijaé istotne warianty wy-
stepujace u roznych osobnikéw. Na przykltad niektore fragmenty DNA moga by¢ catkowicie nieobecne w
genomie referencyjnym, co prowadzi do znieksztalconych lub niepelnych wnioskow.

Aby lepiej uchwycié¢ te roznorodnosé, badacze opracowali koncepcje pangenomu, ktory obejmuje
wszystkie sekwencje genetyczne wystepujace u wielu osobnikéw tego samego gatunku. Zamiast jednej
liniowej sekwencji, pangenom reprezentuje wszystkie warianty, unikalne geny i réznice strukturalne, do-
starczajac bogatszego i doktadniejszego Zrodla informacji do badan genetycznych.

Skutecznym sposobem reprezentowania pangenomoéw sa grafy wariantow. W tym modelu kazdy wierz-
cholek zawiera fragment sekwencji DNA, a $ciezki w grafie odpowiadaja indywidualnym genomom. Po-
dejscie to pozwala na uliniowienie wspoélnych sekwencji, redukujac redundancje, a przy tym naturalnie
oddaje ztozone wariacje, takie jak insercje, delecje i translokacje. Dodatkowo zapewnia wspolny system
wspoélrzednych, ktéry umozliwia precyzyjne poréwnania genomoéw i wspiera zastosowania takie jak ma-
powanie odczytéw DNA czy wykrywanie wariantow.

Okreslenie, ktore fragmenty DNA powinny by¢ wspoldzielone miedzy genomami, nie jest trywialnym
zadaniem. Istniejace metody zazwyczaj polegaja na uliniowieniu miedzy wszystkimi parami genomow
oraz heurystycznym wykrywaniu homologii, co wprowadza niejednoznaczno$é¢ do struktury powstajacego
grafu. Ponadto wiekszosé narzedzi buduje caly graf jednorazowo na podstawie ustalonego zestawu geno-
mow, co utrudnia wlaczanie nowych danych lub poprawianie btedéw. Dodanie lub usuniecie genomoéw
wymaga przebudowy calego grafu od podstaw, co jest kosztowne obliczeniowo i nieefektywne w przypadku
duzych lub zmieniajacych si¢ zbioréw danych.

W poprzednich pracach przedstawiliémy metode konstrukeji unikalnej i matematycznie zdefiniowanej
struktury grafu wariantow opartej na sktadzie k-meréow genoméw wejsciowych, eliminujaca niejednoznacz-
nosci typowe dla metod opartych na uliniowieniach.

W tym projekcie zamierzamy rozszerzy¢ te metode, aby wspieratla dynamiczng aktualizacje, poprzez
opracowanie algorytmoéw dla edytowalnych graféow wariantéow — graféw, ktére moga byé modyfikowane
bez utraty gwarancji matematycznych wtasnosci. Celem jest umozliwienie wstawiania i usuwania sekwen-
c¢ji genomowych, jak réwniez laczenia osobno skonstruowanych graféw, przy zachowaniu jednoznacznej i
spojnej struktury grafu, niezaleznie od kolejnosci wykonywanych operacji.

Nasze podejscie bedzie oparte na Scistych podstawach teoretycznych, ktére maja na celu zapewnienie,
ze struktura grafu pozostanie unikalna i spojna, spetniajac zatozenia konstrukeji, pomimo kolejnych mo-
dyfikacji. Dzieki wsparciu dla inkrementalnych aktualizacji mozliwe stanie sie rownolegle konstruowanie
graféw oraz stopniowe dodawanie nowych danych bez kosztownej przebudowy.

Ta innowacja uczyni grafy pangenomowe bardziej praktycznymi i skalowalnymi w rzeczywistych za-
stosowaniach, zwlaszcza w duzych inicjatywach takich jak Human Pangenome Reference Consortium,
ktore dazy do uchwycenia réznorodnosci genetycznej setek ludzkich genomoéw. Skorzysta na niej réwniez
genomika bakterii, gdzie precyzyjne odwzorowanie réznorodno$ci genomowej moze pomédc w badaniu
mechanizméw odpornosci szczepdéw na antybiotyki oraz w sledzeniu rozprzestrzeniania sie cech oporno-
$ci. W hodowli zwierzat za$ umozliwi wykorzystanie zaawansowanych metod selekcji genetycznej, ktore
pozwola na efektywniejsze i bardziej precyzyjne ksztaltowanie pozadanych cech uzytkowych. Ponadto,
kazda dziedzina wymagajaca dokladnego i kompleksowego poréwnywania genomoéw zyska na elastycznosci
i wydajnosci oferowanych narzedzi.



