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�ितिलिप 

�ाइड 1 

अवसर के िलए ब�त ब�त ध�वाद. तो यह जॉज� वािशंगटन िव�िव�ालय के क��ूटेशनल जीविव�ान 
सं�ान म� एक सहयोग काय� है। 

�ाइड 2 

सं�ेप म�, आप जानते ह�, मेरी �योगशाला म� हम जो करते ह� उसका फोकस है - उ� �ूपुट �ौ�ोिगिकयों के 
साथ, हम कई अलग-अलग ओिम� को माप सकते ह�। और हमारा ल� यह देखना है िक �ा हम इन 
िविभ� ओिम� डेटा को एकीकृ त करके एक बेहतर त�ीर �ा� कर सकते ह�, िजसम� जीनोिम�, 
मेटाबोलॉिम�, �ोिटओिम� और वायरल जीनोम भी शािमल ह�। 

�ाइड 3 

तो वा�व म�, उ�े� या एनएसएफ ��ाव एक क��ूटेशनल �ेटफ़ॉम� िवकिसत करना था िजसम� िनवेश 
के िलए िव�ेषणा�क �ि�कोण के दो अलग-अलग सेट शािमल हों - िव�ेषणा�क �ि�कोण और 
सीओवीआईडी -19 संबंिधत ओिम� डेटा की जांच के िलए सॉ�वेयर। 

�ाइड 4 

तो जैसा िक आपने पहले देखा, अलग-अलग, आप जानते ह�, ��ुित म�, इस महामारी का मु� �ोत 
वायरस है, और हम वायरस के जीनोम पर एक संसाधन के �प म� �ान क� �ि�त कर रहे ह� तािक यह जांच 
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की जा सके िक वायरस कै से �वहार करता है, और �ा िविश� ह� वायरस के जीनोम म� �ोटीन या �े� 
िज�� हम� टीका िवकास के िलए लि�त करने की आव�कता है। 

�ाइड 5 

तो िजस तरह से हम डेटा को देखते ह� वह अनु�मण डेटा का उपयोग कर रहा है, हम� महामारी म� सभी 
सं�िमत, आप जानते ह�, ���यों म� वायरस का जीनोम िमलता है। और हम जीनोम िभ�ता पर भी �ान 
क� �ि�त करते ह�, जीनोम के िविश� �े� पर, िजसम� �ोटीन और गैर-संरचना�क �ोटीन जैसे अ� �े� 
शािमल ह�, िजस तरह से हम ऐसा करते ह� - हम� अपनी आबादी के सभी ���यों के िलए यह जीनोम 
अनु�म िमलता है, हम अ� नमूनों की तुलना म� इनम� से ��ेक नमूने म� बताई गई िभ�ता की गणना करने 
का �यास कर� , और हम मू�ांकन करने और यह देखने का �यास करते ह� िक उन िभ�ताओं का �ा 
मतलब है। 

�ाइड 6 

इसिलए यहां, म� एक रोडमैप िदखा रहा �ं िक हम कै से गणना कर सकते ह� - हम िविश� �े�ों म� जीनोम 
िविवधताओं को कै से देख सकते ह�। पहली पं�� म�, आप जो देखते ह� वह जीनोम िभ�ता है, जीनोम के 
अ� �े�ों के साथ सहसंबंध है। और हम चार �े�ों को देखते ह�, यहां पांच, िक वे िविवधता से अ�िधक 
सहसंब ह� िक उनके पास जीनोम है जो आबादी म� �ा�ा करता है। और उनम� से दो �े� वा�व म� 
िदलच� ह�। उनम� से एक �ाइक �ोटीन �े� है, जो िक आप जो सं�ा देखते ह�, 32.5, यह कहता है िक 
आबादी भर म� वायरस के जीनोम म� हम जो िभ�ता देखते ह� वह एस और पूरे जीनोम के बीच सहसंब है। 

और हम एनएसपी के िलए तीन �े� भी देखते ह�। तो अ� तीन �े� िज�� आप पीले रंग म� देखते ह�, वे बड़े 
�े� ह�, और उनके उपसमूह ह�। इसीिलए हमने उन पर ब�त अिधक �ान क� �ि�त नही ं िकया, �ों ��िक हम 
उ�ीद थी िक जब आप जीनोम का एक बड़ा �े� लेते ह�, और आप यह देखने की कोिशश करते ह� िक यह 
पूरे जीनोम �ारा ली गई जानकारी को कै से वहन करता है, तो इसे अ�िधक सहसंब होना चािहए। तो हम 
यहां देखते ह� िक वायरस के जीनोम म� िविश� �ान होते ह�, जैसे िक यह �ोटीन �ाइक �ोटीन, हम पहले 
से ही जानते ह� िक यह वायरस को मानव कोिशकाओं म� �वेश की सुिवधा �दान करता है। यह 
गैर-संरचना�क �ोटीन 3 से अ�िधक सहसंब है, और ये दोनों िमलकर, संपूण� जीनोम िभ�ता के साथ 
सह-संबंिधत ह� जो हम जनसं�ा म� देखते ह�। 

इसिलए हमारे एनएसएफ अनुदान के एक भाग के �प म�, हमने ओमे�� नामक एक �ि�कोण 
िवकिसत िकया। यह �ा करता है, आप इसे यहां िबंदुओं का एक सेट देते ह�, िबंदु ��� या वायरस के 
उपभेद ह�, और तीन - जब हम इसे तीन अलग-अलग �े�ों से जानकारी का उपयोग करके चलाते ह�, पहला, 
वायरस का संपूण� जीनोम। . दू सरा, �ाइक �ोटीन और तीसरा, नॉन���रल �ोटीन। हम देखते ह� िक वे 
तीन, वे हम� समान समुदाय देते ह�। और यह उन सभी म� सुसंगत है। इससे पता चलता है िक इन दो िवतरणों 
को लि�त करना और आगे की जांच करना मह�पूण� है। 
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�ाइड 7 

इसके अलावा, हम इस िभ�ता को भी देखते ह�, िजसकी गणना आपने जनसं�ा के आधार पर की है, यह 
देखने के िलए िक ये महामारी िव�ान के आंकड़ों के साथ कै से संबंिधत ह�। इसिलए, हमारे पास इतनी 
अिधक जानकारी नही ं थी, िसवाय इसके िक िलंग और उ� यहां एक अ�ा उदाहरण है, िक वायरस जीनोम 
वा�व म� िलंग और उ� के साथ अ�ी तरह से सहसंब नही ं है जैसा िक अपेि�त था। प�रणाम असंबंिधत 
हो सकता है, लेिकन जीनोम की िभ�ता का जीनोम नही।ं 

�ाइड 8 

तो, हमारे काम म� भी, हम जो कर रहे ह�, उसका एक िह�ा, ओिम� डेटा को एकीकृ त करना है िजसे हम 
सं�िमत ���यों से मापते ह�, जैसे �ोटीन या मेटाबोिल�। हम यह देखना चाहते ह� िक जब हम उ�� एक 
साथ एक� करते ह� तो वे जानकारी हम� कै से जानकारी देती ह� जो हम� उस डेटा से प�रक�ना की ओर ले 
जाती ह� िजसे हम लि�त कर सकते ह�। और उदाहरण के िलए, आप यहां जो देख रहे ह�, वह एक �ि�कोण 
है िजसे हम 'btest' नाम से िवकिसत कर रहे ह�। यह �ा करता है, आपको रोिगयों से मेटाबोलाइट्स की 
जानकारी िमलती है और रोगी और शरीर से �ोटीन हम� बताते ह� - यह हम� �र�ों का एक �ॉक देता है, 
कै से, कौन से मेटाबोलाइट्स ह� जो वे �ोटीन या सं�िमत ���यों से संबंिधत ह�। इसके अलावा, हम एक 
गहन िश�ण �ि�कोण िवकिसत कर रहे ह�, िजसे आप इसे अनु�मण डेटा देते ह� और यह आपको बताता 
है - ���गत �प से, सं�िमत होने वाले ��� म�, वायरस के जीनोम के आधार पर गंभीरता कै सी िदखती 
है जो हम� िमलती है सं�िमत ���। तो, जैसा िक आप देख रहे ह�, हम ओिम� डेटा की जांच करने के 
िलए एक अलग, आप जानते ह�, �ि�कोण, तरीके , गहन िश�ण �ि�कोण िवकिसत कर रहे ह�, पहला �ान 
जीनोम, वायरल जीनोम पर था, और अब हम मेटाबोलाइ� �ोटीन की ओर बढ़ रहे ह� और गहन िश�ण 
�ि�कोण का उपयोग करके इस सारी जानकारी को एकीकृ त करने का �यास कर�। 

�ाइड 9 

तो यहाँ मेरी लैब म� कई छा� ह� और क��ूटेशनल बायोलॉजी, क��ूटेशनल बायोलॉजी इं�ी�ूट से लेकर 
वािशंगटन तक के सह-पीआई भी ह�, वे इस काम म� सहयोग करते ह�। और यह एक टीम �यास है, इसिलए 
आप हमारे �ि�कोण और COVID-19 प�रणामों के बारे म� अिधक जान सकते ह�। हम उ�� अपनी लैब 
वेबसाइट के एक वेब पेज पर पो� करते ह�। और वे सॉ�टवेयर भी जो हम िवकिसत कर रहे ह� िजनका 
उपयोग आप अपने डेटा की जांच के िलए कर सकते ह�। इसके साथ ही, म� आपके �ान के िलए आपको 
ध�वाद देना चाहता �ं। 
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