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Transcript 

नीमा मोशीरी: 

बहुत ब�ढ़या, हाँ, प�रचय के �लए धन्यवाद। उम्मीद है, लोग मेरी स्क्रीन देख सकते हैं। हाँ, तो हे सब लोग। 
जै ेख �कया गया ह, मरा नाम नीमा मोशीरी ह। मैं यसी सू ै ें कप्यटर �वज्ञान औरूसा �क उल्ल ै े ै न �डएगो म ं 
इंजी�नय�रग �वभाग म े ू ं ेरी बात कछ तरीकों पर क��त होन जा रही हैं ें एक सहायक �शक्षण प्रोफसर ह। म ु ें े 
जो मे े ेषण को तज करने े े ं �ड ंरी प्रयोगशाला न वायरल जीनो�मक �वश्ल क �लए एनएसएफ फ ग का उपयोग 
करके ै े े, आजकी बात �सफ ें े ै�वक�सत �कया ह। �वशष रूप स � इस बात पर ध्यान क��त करन जा रही ह �क 
हमने पू � े बड़े पै े े ेबल संदभ� � �शत कई अनु े ै ेण वायरल जीनोम क मान पर स्कल �नद क्रम संरखण को कस सक्षम 
�कया है। हमने वास्तव में कई अन्य त्वरण भी �कए हैं िजनके बारे में मेरे पास आज बात करने का समय 
नहीं था। मैं ेबसाइट क �लं े ं े ें उत्सक हु ैं �क आप इस अपनी व े क क साथ समाप्त करूगा य�द लोग इस बार म 
प्रकार के �वश्लेषण के अन्य पहलओु ं को कै से ग�त दे सकते हैं। 
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तो चलो शु े ै � े े ेरू करत ह। बस संदभ का एक छोटा सा दन क �लए - यहाँ एक मानक वायरल phylogenetics 
काय� े े ै. और, आप जानते ैं े े �क मैं े ें ंप्रवाह क �लए एक रूपरखा ह ह, इसस पहल इस बार म बात करू, वायरल 
फ़ाइलोजे े े ें सक्षम होने े �लए बहुत महत्वपणू � ै ेन�टक्स यह अध्ययन करन म क ह �क वायरस समय क साथ 
कैस उत्प�रव�त� ै ै े ै े, शाखाओं ें बंटी? �व�भन्न नमू े जो हम दुे त हो रहा ह। यह कस ह, एक तरह स म न �नया भर 
एकत्र करत ह, कस संबं�धत ह ु एक टन उपयोग ह में े ैं ै े ैं? वायरल आण�वक महामारी �वज्ञान की द�नया में ै जो 

इस बात के दायरे से बाहर हैं, ले�कन आम तौर पर, वायरल जीनोम से अनमा�नत फाइलोजु ेनी होना बहुत 
उपयोगी है। आमतौर पर वक� फ़्लो इस तरह से शु ै जहां आप असंरे�खत वायरल जीनोम अनुरू होता ह क्रमों 
के एक समू े साथ शु े ैं े मैं ू ं। पहला कदम आमतौर पर कई अनुह क रू करत ह, िजस यहां �दखा रहा ह क्रम 
संरेखण ह जहां आप इन अं ेक अनक्रम कु �व�भन्न प्रकार क पदों म रखन की को�शश करतेै तरालों को प्रत्य े े ें े 
हैं ता�क उन्हें बेहतर लाइन अप �मल सके । ऐसा करने के बाद यह आपको अनक्रम होमोलॉजी की कु ु छ 
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धारणा देता है। �फर, कई अनुक्रम संरेखण को देखते हुए, हम तब इन अनुक्रमों के बीच एक अ�नयं�त्रत 
�वकासवादी संबंध का अनु े की को�शश करने े ेन�टक अनमान लगा सकते ैं मान लगान क �लए फ़ाइलोज े ु ह। 
�फर, आम तौर पर उसके बाद, हम यह �नधा��रत करने े �लए रू�टं े हैं �क सभी अनुक ग कहलात क्रमों का 
सबसे संभा�वत सामान्य पू � ै ें ै �क इन अनु ेवज क्या ह। इस तरह का तब हम बताता ह क्रमों क समय 
�वकासवादी इ�तहास में आगे क्या था। �फर, शायद आप कु छ अ�त�रक्त डाउनस्ट्रीम �वश्लेषण करेंगे। 
शायद आप ट्रांस�मशन क्लस्ट�रं े ैं। वहाँ अन्य �वश्लषण ह �क आप phylogeny पर और दृश्यों पर ग करत ह े ै 
कर सकते हैं की एक बहुत कु छ है. ले�कन यह एक तरह का �नमा�ण खंड है �क आप इन सभी अन्य 
�वश्लेषणों को कस करते ैं। तो आम तौर पर यहां पर य कदम प्रमु ू े ं हैं। एका�धक ै े ह े ख कम्प्यटशनल बाधाए 
अनु े े े ु ें ैं ु ैं �सफ�क्रम संरखण और �फर फ़ाइलोजन�टक अनमान। आज की बात म, म phylogenetic अनमान म 
कई अनु े ें ू ँ े े ें ें ेक्रम संरखण पर म zooming जा रहा ह क बार म बात नहीं करग. 
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तो, कु छ संदभ� - एका�धक अनु ेखण इसे एनपी-पू � कम्प्यू े ैक्रम संर ण टशनल समस्या कहा जाता ह। इसका 
क्या अथ� है - एक बहुत ही तकनीकी कं प्यूटर �वज्ञान शब्द है - ले�कन मूल रूप से इसका मतलब यह है �क 
कोई बहुपद समय सटीक समाधान नहीं है। असल में यह मुझे दृश्यों का एक गुच्छा �दया और मुझे 
इष्टतम एका�धक अनु े े साथ आने े �लए कहा. बहपद समय म ऐसा करने का कोई तरीका क्रम संरखण क क ु ें 
नहीं है। यह बहत बहु ै। अनु े े ेु त धीमा ह मा�नत समाधान प्रदान करन क �लए ह�रिस्टक्स �वक�सत �कए गए 
हैं े �लए, आपने े े ें सु े ु। उदाहरण क ClustalOmega, MUSCLE और MAFFT क बार म ना होगा। य कछ 
प्रकार के मानक उपकरण हैं जो अं ें उपयोग �कए जाते हैं। हालां�क, यहां तक �क य ह�रिस्टक्स - वत�रक्ष म े े े 
आम तौर पर अनक्रमों की संख्या कु े संबंध में चतभु ज रूप सु� े स्के ल करते हैं। संदभ� के �लए, GISAID 
डे े े ेस ह जहां अ�धकांश लोग अपने पणू � SARS-CoV-2 जीनोम को संग्रहीत कर रह ह,टाबस, जो वह डटाब ै े ैं 
यह डे ेस बहत तजी स बढ़ रहा ह औरआज तक हमार पास द�नया भर स ेटाब ु े े ै े ु े 15 �म�लयन स अ�धक 

ु ुSARS-CoV-2 अनक्रम उपलब्ध हैं। अगली महामारी वास्त�वक समय में जीनोम को अनक्र�मत करने के 
�लए अ�धक और तरह की होने जा रही है। यह एक ऐसा उपकरण बनने जा रहा है जो उम्मीद है �क हम 
आने वाली वायरल महामा�रयों में उपयोग करना जारी रखेंगे। हम उम्मीद कर सकते हैं �क यह एक बड़ी 
डे ू � होगा। वत� ें ClustalOmega, MAFFT, और MUSCLE जै ेटा समस्या का और भी महत्वपण मान म स इन 
उपकरणों के साथ, हम दशकों से स�दयों तक के रनटाइम को देख रहे हैं, जो, आप जानते हैं, स्पष्ट कारणों 
से, अगर हम वास्त�वक समय आण�वक �वश्लेषण करने की को�शश कर रहे हैं, तो दशकों या स�दयों बस 
थोड़ा बहुत धीमा है। तो हम इसे कै से ग�त दे सकते हैं? खरै , यह पता चला है �क समस्या वास्तव में थोड़ा 
आसान है जो हम हल करने े ैं। एका�धक अनु े े, अनक्रमोंुकी को�शश कर रह ह क्रम संरखण, सामान्य रूप स 
की कोई समरूपता नहीं मानने ै ै जो पू े े ेकी तरह ह। यह वह समय ह री तरह स मनमान दृश्यों को संर�खत 
करने में लगता है। ले�कन SARS-CoV-2 और सामान्य रूप से वायरस के साथ हमें बहुत सरल समस्या है, 
है े पास बहुत सार अनक्रम होमोलॉजी ह। यहां तक �क अगर वायरस उत्प�रव�तत हो रहा ह, तोना? हमार े ु ैं � ै 
आप जानते ैं, द�नया भर म, हर एक वायरल अनक्रम जो हम प्राप्त करते ैं, वह संदभ� ेह ु ें ु ह जीन क लगभग 
समान होने वाला है। यह �बल्कु ल समान नहीं होने जा रहा है, ले�कन यह लगभग समान होने जा रहा है। 
इस�लए हम वास्तव में एक बहुत ही सरल कम्प्यूटेशनल समस्या का सामना कर रहे हैं जो अत्य�धक 
समान अनु े कई अनु े ै ेषण को ग�त दने े �लए उस सुक्रमों क क्रम संरखण ह। तो हम इस �वश्ल े क �वधा का 
उपयोग कै से कर सकते हैं? 
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हम वह कर सकते ैं े े े-संदभ� ै ें एक-दू े ेह िजस संर�खत-स दृिष्टकोण कहा जाता ह। इस�लए एक बार म सर क 
साथ सब कु छ संरे�खत करने की को�शश करने के बजाय, हम जो कर सकते हैं वह एक संदभ� इकाई के 
�खलाफ व्यिक्तगत जोड़ी-वार संरेखण है। तो इस आकड़ं े में, शीष� पर मोटी हरी पट्टी हमारे दायरे 2 
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जीनोम के संदभ� का प्र�त�न�धत्व करती है, और इनमें से प्रत्येक अन्य रंगीन जीनोम एक अनुक्रम का 
प्र�त�न�धत्व करता है िजसे मैं वास्त�वक दु े ू ं। म इनम से प्रत्यक को संदभ� जीनोम म �नया स एकत्र करता ह ैं ें े ें 
संरे�खत करना चाहता हंू। मैं जो कर सकता था वह एक-एक करके एक-एक करके मैं स्वतंत्र रूप से संदभ� 

क्रमों म स प्रत्य े ं इनम स प्रत्यजीनोम के �खलाफ इन जीनोम अनु ें े ेक को संर�खत कर सकता हू, जो मैं ें े ेक को 
काफी जल्दी कर सकता हं और मैं बड़े पै े ं क्यों�क संदभ� े ें सेू मान पर समानांतर कर सकता हू क �लए इनम 
प्रत्येक जोड़ीदार संरखण परी तरह स स्वतंत्र रूप से ै। मैं अपने ं प्यू ेे ू े �कया जा सकता ह क टर क कई कोर को 
समानांतर कर सकता हंू, मैं इस समस्या पर कई फें क सकता हंू। �फर, एक बार जब मनैं े संदभ� के �लए उन 

काबला �कया ह र च जीनोम का उपयोग कर सकता ह अपनसभी जोड़ीदार लाइनों का मु ै, तो मैं ैप �रं ू ं - मैं े 
क्रम लाइन क क े इसक कर, इसकी िस्थ�त का उपयोग कर कई अनु े कॉलम बनाने े �लए एंकर क रूप में े एं 

सकता हंू। उदाहरण क �लए, शायद मैं संदभ� जीनोम की पहली िस्थ�त से शु ँ गा और मैं देखूे रू करू ंगा, ठीक 
है, ठीक ह, लाल अनक्रम में ै जो उस िस्थ�त से जु आ ह। नारगी अनुक्रम म, यह पत्र ह।ै ु यह वह अक्षर ह ड़ा हु ै ं ें ै 
गु ु ें ै े अनु ें ै। और मैं ेलाबी अनक्रम म, यह पत्र ह। नील क्रम म, यह पत्र ह उन सभी अक्षरों को अपन एका�धक 
अनु े े ें मज� ू ं। और मैं अपने संदभ� जीनोम की दू ेक्रम संरखण क एक कॉलम म कर सकता ह सरी िस्थ�त क 
�लए एक ही काम कर सकता था, तीसरी िस्थ�त, चौथी िस्थ�त, सभी तरह से एक ही बात। और िस्थ�त से 
िस्थ�त की तरह मैं अपने एका�धक अनु ेखण का �नमा�ण कर सकते ैं. यह �वचार, यह वास्तव में क्रम संर ह 
अच्छा है क्यों�क यह बड़े पै े ै और यह चतु ु � े बजाय अनक्रमों की संख्या क साथमान पर समानांतर ह भज क ु े 
रै�खक रूप से मापता है। तो इसमें बहुत बेहतर मापनीयता भी है। क्या हमें इस दृिष्टकोण को खरोंच से 
लागू करना है? हम वास्तव में नहीं करते हैं। 

स्लाइड 5 

यह पता चला है �क य�द आप एक तरह से पीछे हटते हैं और इस समस्या के बारे में सोचते हैं, तो यह 
वास्तव में एक अथ� ें े समय तक पढ़ी जाने वाली मै ं े ै ेम, लंब �पग समस्या क बराबर ह। आइए बस एक तरह स 
पीछे ें और पु � ें े े ैं। हमारा इनपु �हट न�वचार कर �क हम �कस समस्या स �नपट रह ह ट एक संदभ जीनोम और 
लंबे अनु ु ै जो संदभ� े ैं। हमारा आउटपट संदभ� ेक्रमों का एक गच्छा ह जीनोम क समान ह ु जीनोम क �खलाफ 
उन अनु ें से ेक का एक संरखण ह। यह �बल्कल वही कम्प्यटशनल समस्या ह जो लंबेक्रमों म प्रत्य े ै ु ू े ै समय 
तक पढ़ती है। प�हया को �फर स शु े े ें े रू करन क बजाय, हम इन सभी वास्तव म उन्नत तकनीकों का 
�नमा�ण कर सकते ैं े े े पढ़ी गई मै ं े े ैह जो लोगों न लंब समय स �पग समस्या को हल करन क �लए बनाया ह 
और इसे इस संदभ� में लागू �कया है। 

स्लाइड 6 

उस उद्देश्य के �लए, मनैं े वायरलएमएसए नामक एक उपकरण �वक�सत �कया है और यह क्या करता है 
यह इस संदभ� � �शत एका�धक अनु ेखण को करने े �लए मौजू े े गए मै �-�नद क्रम संर क दा लंब समय तक पढ़ पस 
के चारों ओर लपे ै ें े े ै ें मैं े े समय तक पढ़ा हैटता ह। यह उन जीनोम म स प्रत्यक का इलाज करता ह िजन्ह न लंब 
और यह संदभ� जीनोम को संदभ� े ें ै � उस रीड मै ैजीनोम क रूप म मानता ह। यह �सफ पर को कॉल करता ह -
मैं ेपन को प्रद�श� े े ु छ अलग-अलग रीड मै � े ेटता ह े�कन म लचील त करन क �लए क पस क �खलाफ लप ू ं - ल ैं 
मु े े �लए �म�नमै े का सु े ू ंख्य रूप स लोगों को ग�त और सटीकता दोनों क प 2 का उपयोग करन झाव दता ह। 
�फर, उन पढ़ने े मै ं ेखते ुए, मैं ू ं - या मै ग प�रणाम �दए गए ह -वाल �पग प�रणामों को द ह तब कर सकता ह �प ं ैं 

उन्ह एक एकल एका�धक अनक्रम लाइन म �फर मैं ें ु ें संक�लत कर सकता हंू। 

तो वायरलएमएसए को चलाने के �लए आपको बस इतना करना है �क आप वायरलएमएसए को एक संदभ� 
जीनोम और संरे�खत करने के �लए अनक्रमों का एक गु च्छा दु ें। यह स्वचा�लत रूप से संदभ� जीनोम को 
अनुक्र�मत करने का काम संभालेगा, हो सकता है �क य�द आप इसे एक सहायक संख्या देते हैं तो यह 
संदभ� जीनोम को डाउनलोड और अनुक्र�मत करने का काम करेगा। यह पूव� प्रसंस्करण और सभी बहाव 
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सामान के ेंगे � उत्पादन - यह पढ़ा मै ें े, यह कई SQL संरखण म सभी संभाल ल और यह �सफ पर कॉल करग े ें 
प�रणाम �वलय कर देंगे, और यह �सफ� एक एकल मानक फ़ाइल है �क अपने एका�धक अनक्रम संरु ेखण है 
आउटपुट. 

स्लाइड 7 

यह मौजूदा उपकरणों के �खलाफ कै से करता है? हमने एक बेंचमाक� प्रयोग �कया जहां हमने 
वायरलएमएसए के रनटाइम की तलना मु �म�नमै े चारों ओर र�पग की तलना कीु , जो �क संदभ ें प 2 क ै ं � 
दृिष्टकोण के �लए एक मौजूदा संरेखण है, ले�कन यह संदभ� के �लए गठबंधन �कए गए खरोंच से अपने 
स्वयं के ै। हमने े �खलाफ भी तु े ेउपकरणों की तरह ह MAFFT क लना की, िजस आमतौर पर सबस अ�धक 
इस्ते े े कई अनु ें े ै ें माल �कए जान वाल क्रम खंड उपकरणों म स एक माना जाता ह। इस प्लॉट म, क्षै�तज अक्ष 
पर मेर पास अनु ै ेर ेकड म ु ै। यह पू �े क्रमों की संख्या ह। ऊध्वा�धर अक्ष पर म े पास स ं ें कल �नष्पादन समय ह ण 
SARS-CoV-2 जीनोम अनु ैक्रमों पर �कया गया था, इस�लए जीनोम की लंबाई लगभग 29,000 थी। जसा 
�क हम देख सकते ैं े ै, मौजू ु ें ते ेह, नीली रखा, जो वायरलएमएसए ह दा उपकरणों की तलना म जी स प�रमाण 
के े ैं। VIRULIGN की तलना म, जो र�खक रूप स े �ल ं ै े ैं आदश ह ु ें ै े भी स्क ग कर रहा ह, हम प्राप्त कर रह ह -
और वै े, यह प्लॉट एक लॉग स्कल प्लॉट ह - इस�लए VIRULIGN की तु ें स े ै लना म, हम लगभग एक हजार 
गु े ैं े े ते ैं े�कन आप दख सकते ैं ना तज-ईश की तरह ह। और MAFFT क साथ, हम उतन ज़ नहीं ह, ल े ह �क 
क्यों�क MAFFT चतु े ै े ें ें समय बढ़ने ेष्कोणीय रूप स बढ़ता ह, MAFFT क संबंध म हमारी ग�त वास्तव म क 
साथ बढ़ रही है। यहां तक �क �सफ एक हजार दृश्यों पर भी। हम लगभग एक हजार गु े े �हट � ना तजी स 
करते ैं और यह अं ैह तर बढ़ जाता ह। 

स्लाइड 8 

अब, आप सोच रहे होंगे, ठीक है, ठीक है, उपवास अच्छा है ले�कन क्या बात है अगर यह मझु े अच्छे 
संरेखण नहीं दता ह? हमन ु े ेे ै े सटीकता की तलना भी की। हमन जो �कया वह हमन एमएएफएफटी द्वारा 
गणना �कए गए कई अनु े े े क्यू े े े ेक्रम संरखण को �लया, एचआईवी, इबोला स हाथ स रटड संरखण क एक 

ह पर वायरलएमएसए द्वारा गणना �कए गए कई अनक्रम संरखण को �लया, और म समू ु े ैं तीसरे वायरस 
पर खाली कर रहा हंू, ले�कन मूल रूप से हमने वायरस �लया �क हमने लॉस अलामो से संरेखण को क्यरू ेट 
�कया था-ओह वास्तव में, नहीं - यह सािजश �सफ े ै। लॉस एलामोस ने ै े� एचआईवी -1 स ह शनल लब स 
हमने े क्यू े ेड कई अनु े े े ें उपयोग करते ैं उनक रट क्रम संरखण �लए और हम इस जमीनी सच्चाई क रूप म ह। 
�फर हमने े ें मै े �खलाफ तु ै से करते ैं दखा �क वायरलएमएसए म प �कए गए जमीनी सच्चाई क लना क ह, कई 
अनु ेखण को क्यू े ै े े ें प्राप्त अनु ूक्रम संर रट �कया जाता ह। य�द हम अपन संरखण म क्रमों की जोड़ीवार दरी की 
गणना करते हैं, और �फर हम सटीकता के ेंटल परीक्षण करते हैं - हम अपनी जोड़ीदार दू े�लए एक म �रयों क 

ह क्रम संरखण स बीच संबंध पाते ैं, और जोड़ीवार की गणना सीधे सही एका�धक अनु े े की जाती है, तो हम 
देखते ैं �क सहसंबंध नगण्य रूप से ै। यहा,ं आप जानते ैं, हम जोड़ीदार दू ेह �भन्न ह ह ें री गणना क �लए 0.997 
की तु ें े �लए 0.994 जै ु ै। दरअसल, जब हमनेलना म वायरल एमएसए क सा सहसंबंध गणांक �मलता ह 
फाइलोजे क्रम तत्वों का उपयोग करकु अनमान लगायाु�नयों की गणना की, तो वायरलएमएसए कई अन े 
गया फ़ाइलोजेनीज़ वास्तव में एमएएफएफटी से अनमा�नत लोगों की तु लना मु ें थोड़ा अ�धक 
टोपोलॉिजकल सटीकता है। तो, नगण्य रूप स,े ले�कन �फर भी हम जो �दखा रहे हैं वह यह है �क ये सभी 
इरादों और उद्देश्यों के �लए सटीकता के मामले में अ�नवाय� रूप से समकक्ष हैं। 

स्लाइड 9 

�नष्कष� ै जो अल्ट्रा बड़े वायरल डे ेट क ते े कई अनक्रम संरु खण- वायरलएमएसए एक उपकरण ह टास े जी स े 
को सक्षम बनाता है। यह खुला स्रोत है, आप इसे GitHub पर पा सकते हैं, और आप जानते हैं, कृ पया इसे 
अपने वायरल �वश्लेषणों में उपयोग करने पर �वचार करें। 
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और आभार - मैं हेंग ली को धन्यवाद देना चाहता हंू, वह �म�नमपै 2 के डे ैं और यह वास्तव में वलपर ह 
�म�नमै े ें े ै �प 2 को �वक�सत करन म उनकी �वशषज्ञता ह जो वायरलएमएसए की ग�त और प्रदशन को सक्षम 
बनाता है। म इस प�रयोजना का समथ� े े अनदान कु �लए एनएसएफ को धन्यवाद दना चाहता ैं न करन वाल े े 
हंू। और Google क्लाउड प्लटफ़ॉम� अनसंधान क्रु �डट का उपयोग करके अनसंधान का भी समथु न �कया े े � 
गया था। 

स्लाइड 11 

इस�लए मैं �कसी भी प्रश्न के �लए समय बचाऊं गा या मुझे इसे यहां समाप्त करने में खुशी होगी। 
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