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स्लाइड 1 

यह ब�ढ़या है। धन्यवाद। मुझे उम्मीद है �क लोग मेरी स्लाइड्स देखेंगे। हाँ, मैं नीमा मो�शरी हँू। मैं यूसी 
सै ें ू ँ। मैं ं प्यू ंजी�नय�रं ें ू ं और मैं े े े ें न �डएगो म ह क टर �वज्ञान और इ ग �वभाग म ह हाल क �वकास क बार म बात 
करने जा रहा हं िजसे हमने वायरल एमएसए कहा है।ू 
स्लाइड 2 

मू े � ेल रूप स एक मानक phylogenetic कायप्रवाह, य�द आप कभी भी वायरस दृश्यों क एक �वकासवादी 
इ�तहास देखा है, तो आप जरूरी बहुत अच्छी तरह से लाइन नहीं है �क शुरुआत में इन प्रारं�भक दृश्यों के 
साथ शरुू . और पहला कदम कई अनुक्रमों को संरे�खत करना है ता�क वे पंिक्तबद्ध हों। उन्हें इस तरह 
संरे�खत करना हमें इस बारे में बातें बताता है, आप जानते हैं, अनक्रम होमोलॉजी क्या हु ै, अनक्रमों कु े बीच 
संबंध क्या हैं। 

इस संरेखण का उपयोग करके , एक फ़ाइलोजनी का अने मान लगाया जाता है। और �फर फाइलोजनी यह ु े 
�नधा��रत करने े �लए जड़ लेता ह �क सामान्य पू � ै ेषणों का क ै वज क्या ह। और �फर अन्य डाउनस्ट्रीम �वश्ल 
एक गु ै जो करने ें रु�च रखते ैं, आप जानते ैं, चीज जै े े े ैं, क्याच्छा ह म ह ह ें स �क प्रकोप क क्लस्टर क्या हो रह ह 
आप जानते हैं �क हमें लगता है �क �कसी बीमारी से संक्र�मत होने का सबसे अ�धक खतरा है? हा,ं कई 
चीजें जो आप कर सकते हैं। तो सामान्य तौर पर मेरा ध्यान इन दो चरणों पर है: बहु-अनक्रम संरु ेखण और 
फ़ाइलोजे े मान जो वास्तव मु कम्प्यटू शनल अड़चन ैं। और इस बात म, म ेन�टक अन ें े ें ह ें ैं कवल इस कदम पर 
ध्यान कें ��त करू ु ेखण।ं गा: कई अनक्रमों का संर 
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तो बहु-अनुक्रम संरेखण समस्या एनपी-पूण� है, जो, टीएलडीआर, का अथ� है �क हमारे पास बहुपद समय 
समाधान नहीं है, और प�रणामस्वरूप, अनमा�नत समाधानों क ेु े �लए कई ह�रिस्टक्स �वक�सत �कए गए 
हैं। वे काफी सटीक हैं। कु छ उपकरण िजनसे लोग प�र�चत हो सकते हैं, वे हैं MUSCLE, ClustalOmega, 
और MAFFT। यहां कु छ सामान्य उपकरण �दए गए हैं जो उन्हें लागू करते हैं। हालां�क, यहां तक �क ये 
हे�रिस्टक्स आम तौर पर अनक्रमों की संख्या क ें चतु ु � े स्कल करते ह। इस�लए ु े संबंध म भज रूप स े ैं 
SARS-CoV-2 के े ें े पास घातीय अनु ृ ै ेरा मतलब ह, यह हमार �लए मामल म, हमार क्रमण वद्�ध हो रही ह, म ै े 
एक बड़ी बात है। हम े अ�धक स्ट्रीम डे ै े�कन नकारात्मक पक्ष यह ह ें ें अ�धक स टा �मल रहा ह, ल ै �क हम उस 
स्ट्रीम डे ेषण करना होगा और हमार े े ल नहीं करते ैं। तो अभी, यहटा का �वश्ल े उपकरण ठीक स स्क ह 
अप्रच�लत है। यह एक या दो सप्ताह पहले की बात है। अब हम लगभग 200,000 अनु ैं। तोक्रमों पर ह 
उपकरण के वल वास्त�वक समय �वश्लषण की अनम�त दने े �लए पै े ैं।े ु े क मान पर नहीं ह 

स्लाइड 4 

तो क्या हुआ अगर, इसके बजाय, हम पहले से जानते थे �क हमारे अनुक्रम सुपर समान होने जा रहे हैं और 
हमारे पास पहले से ही एक उच्च-आत्म�वश्वास प्र�त�न�ध संदभ� जीनोम है िजसके �खलाफ हम उनकी 
तु े ैं? तो यहाँ, मैं संदभ� जीनोम को शीष� े ं े े ें ू ँलना कर सकत ह पर एक हर रग की रखा क रूप म �दखा रहा ह और 
इसके नीचे ंग अनु ें े ेक अनक्रम ह े मैं एक दू े े ेउन अन्य र क्रमों म स प्रत्य ु ै िजस सर क साथ संर�खत करना 
चाहता हंू। उन्ह एक-दू े े े �खत करने े बजाय, मैं ू ं वह संदभ� जीनोम केें सर क साथ संर क जो कर सकता ह 
�खलाफ पहला अनु े ै। संदभ� े साथ दू े अनु े ें । संदभ�क्रम संर�खत करता ह जीनोम क सर क्रम को संर�खत कर 
जीनोम के साथ स्वतंत्र रूप से अनु ें े ेक को संर�खत करना जारी रख ं े ें क्रम म स प्रत्य े ें। और �फर एकर क रूप म 
संदभ� जीनोम पदों का उपयोग करके , मैं व्यिक्तगत संरेखण को एक बहु-अनुक्रम रेखा में �वलय कर 
सकता हंू। तो मर एका�धक अनु ें े ें े अनु ें ैे े क्रम असाइनमट का पहला कॉलम दख- पहल क्रम म यह वह िस्थ�त ह 
जो मे ै, �फर यह िस्थ�त दू े े ें ेल खाती ह, और �फर बस उन्ह ल खाती ह सर और तीसर म म ै ें एक साथ सं�क्षप्त 
करें। मैं संदभ� जीनोम की प्रत्येक िस्थ�त के �लए ऐसा कर सकता हंू और अब मेरे पास एक से अ�धक 
अनु े ै ै ै ेक अनक्रम को स्वतंत्र रूप सेक्रम रखा ह। और अच्छी बात यह ह �क यह समानांतर महान ह। प्रत्य ु 
और एक साथ संदभ� ें े ै, और चतु ुज क बजाय अनक्रमों की संख्या क साथम संर�खत �कया जा सकता ह भ� े ु े 
रै�खक रूप से तराजू �कया जा सकता है। 
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ले�कन मुझे बहुत जल्दी एक कदम पीछे ले जाना चा�हए और इस दृिष्टकोण के बारे में सोचना चा�हए। 
मेरा इनपट एक संदभ� जीनोम और अनु ु ै जो उस संदभ� े ैं, और मराु क्रमों का एक गच्छा ह जीनोम क समान ह े 
आउटपु � े ेक अनु े ै े समय तक पढ़ेट संदभ जीनोम क �खलाफ प्रत्य क्रम का संरखण ह। इस�लए य�द लोग लंब 
जाने े अनु े ैं, तो यह �बल्क ू े ै जो एक संदभ� जीनोम को वाल क्रम स प�र�चत ह ु ल वही कम्प्यटशनल समस्या ह 
लंबे समय तक पढ़ता है। तो मेरा सवाल था: क्या मैं इस तरह के स्के लेबल संदभ-� �नद��शत मल्टी-स्ट्रीम 
संरेखण को सक्षम करन े �लए मौजू े काया�िन्वत रीड मै ं ूे क दा अच्छी तरह स �पग टल का लाभ उठा सकता 
हं?ू 
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इस�लए मनैं े वायरलएमएसए नामक एक उपकरण �वक�सत �कया है जो संदभ-� �नद��शत बहु-अनक्रमु 
संरेखण करने े �लए मौजदा रीड मू ै � क चारों ओर लपटता ह। म उनम से कु छ को लपे ू ं े�कन क पस े े ै ैं ें टता ह, ल 
एक �व�शष्ट उपकरण है, �म�नमपै 2, जो मैं कर रहा हंू उसके �लए अभी सोने का मानक है। इस�लए मैं 
�सफ� उस �व�शष्ट री�ड ं ै े साथ अपने टूल का उपयोग करन की सलाह दता हू, ल�कन मैं उनमें सेग मपर क े े ं े 
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कु छ को यह �दखाने के �लए लपेटता हंू �क मैं इस टूल को स्वाभा�वक रूप से �वक�सत कर सकता हंू 
क्यों�क री�ड ं ै ं े ै। तो मू े �ग म�पग टक्नोलॉजीज भी �वक�सत होती ह ल रूप स, आप बस एमएसए वायरल संदभ 
जीनोम और अनु े े े �लए प्रदान करते ैं और �फर यह संदभ� जीनोम को अनुक्रमों को संर�खत करन क ह क्र�मत 
करने और �कसी भी पूव-� प्रसंस्करण को करने का ख्याल रखेगा जो इसे करने की आवश्यकता है, और यह 
रीड मै े ेगा एक बहु-अनक्रम संरु खण म प�रणाम। पर को कॉल करगा और �फर �वलय कर द े ें 
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और यहां आप मौजू े साथ इस दृिष्टकोण की तु ेख सकते ैं। तो मरादा सव�त्तम अभ्यास उपकरणों क लना द ह े 
उपकरण नीचे नीली रेखा है और �फर अन्य दो लाइनें अन्य उपकरण हैं और आप देखते हैं �क सामान्य तौर 
पर, यह प�रमाण के कई आदेश हैं जो लोग आम तौर पर अभी कर रहे हैं, और यह वास्तव में अच्छी तरह से 
तराजू है। और हमें जो अनु ेखण �मलते हैं वे बहुत सटीक होते ह।क्रम संर ैं 
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अं ें, यह उपकरण िजसे मैं े ै े कई अनु े ते े ेत म न �वक�सत �कया ह, वायरल जीनोम क क्रमों क जी स संरखण की 
अनुम�त देता है। यह खुला स्रोत है। आप इसे ऑनलाइन प्राप्त कर सकते हैं, और उम्मीद है �क य�द आप 
कोई वायरल परीक्षण करते हैं तो इसका उपयोग करने पर �वचार करें। 
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तो कुछ आभार: हेंग ली ने �म�नमपै 2 �वक�सत �कया, जो ग�त का सार है और इस काम को एनएसएफ 
और Google द्वारा सम�थ� ैं े ें ें ं ूत �कया गया था। और हाँ, म बात क �लए या बाद म सत्र म प्रश्न छोड़ दगा। 
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