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स्लाइड 1
आप में से कई लोगों को नमस्कार, यह अभी भी 11:50 [एएम] है, और मैं इस बारे में बात करने जा रहा हूं कि मैं क्लाउडलैब का उपयोग करके सीओवीआईडी -19 के लिए जीनोम अनुक्रम विश्लेषण को लोकतांत्रिक बनाने पर कैसे काम करूंगा, जो क्लाउड कंप्यूटिंग के लिए एक एनएसएफ-वित्त पोषित प्रयोगात्मक परीक्षण है। मैं मिसौरी-कोलंबिया विश्वविद्यालय में हूँ। 
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और इसलिए हमारे काम के लिए प्रेरणा बहुत सीधी है: यह समझने में रुचि बढ़ रही है कि किसी व्यक्ति का जीनोम वास्तव में उन लक्षणों को कैसे प्रभावित करता है जो एक व्यक्ति COVID-19 के कारण देखता है, साथ ही साथ बीमारी की गंभीरता, साथ ही अंतिम परिणाम - चाहे वे बीमारी से बचे हों या नहीं। इसलिए कोविड-19 रोगियों के जीनोम का जीनोम विश्लेषण करके, हम रोग की अपनी समझ में सुधार कर सकते हैं, और इससे हमें नई उपचार रणनीतियों और तेजी से दवा की खोज करने में मदद मिल सकती है। कई प्रकाशन आ रहे हैं, और उनमें से एक न्यू इंग्लैंड जर्नल ऑफ मेडिसिन में है जिसने जीनोम-वाइड एसोसिएशन अध्ययन किया था - और यह लगभग 1,900 रोगियों का उपयोग करने और जीनोम में उनके आनुवंशिक वेरिएंट का अध्ययन करने के बारे में था। एक और प्रयास जो आसपास रहा है वह है COVID मानव आनुवंशिक प्रयास, और यह एक अंतरराष्ट्रीय संघ है और लक्ष्य मूल रूप से यह पहचानना है कि किसी व्यक्ति का जीनोम COVID-19 के प्रति उनकी प्रतिक्रिया को कैसे प्रभावित करता है। इसलिए हमारे जीनोम में COVID-19 से लड़ने के उत्तर हो सकते हैं, और यह ध्यान केंद्रित करने के लिए एक महत्वपूर्ण क्षेत्र है। 
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इसलिए हमारी परियोजना के लक्ष्य मूल रूप से हैं, आप जानते हैं, दो गुना हैं: पहला शोधकर्ताओं को मानव जीनोम अनुक्रमों पर बड़े पैमाने पर संस्करण विश्लेषण करने में सक्षम बनाना है, और लक्ष्य उन्हें बिना किसी शुल्क के संसाधन देना है। इसलिए वेरिएंट विश्लेषण अनिवार्य रूप से व्यक्ति के जीनोम में भिन्नता का पता लगाता है - उदाहरण के लिए एकल न्यूक्लियोटाइड बहुरूपता या छोटे आवेषण और हटाते हैं, साथ ही, हम संरचनात्मक वेरिएंट जैसे कॉपी नंबर वेरिएशन के बारे में भी सोच सकते हैं। अब, अनुसंधान का दूसरा हिस्सा  मानव जीनोम की एक कुशल डी नोवो असेंबली विकसित करने पर ध्यान केंद्रित करने जा रहा है  ताकि हम व्यक्तियों के जीनोम के वेरिएंट का गहन विश्लेषण कर सकें, आप जानते हैं, एक समूह से संबंधित जो बीमारी से प्रभावित नहीं थे, और दूसरा उस समूह से संबंधित है जो बीमारी से प्रभावित थे - और इस विशेष संदर्भ में,  हम COVID-19 को देख रहे हैं। 
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इसलिए अपने लक्ष्यों को प्राप्त करने के लिए, हम जो करने जा रहे हैं वह क्लाउडलैब का उपयोग करके एक सॉफ्टवेयर इन्फ्रास्ट्रक्चर विकसित करना है। और क्लाउडलैब कई वर्षों से आसपास रहा है, यह मूल रूप से कंप्यूटर सिस्टम अनुसंधान के लिए डिज़ाइन किया गया था और यह वास्तव में डेटा गहन वर्कलोड के लिए योजनाबद्ध नहीं था, लेकिन इस विशेष प्रयास में हम यह दिखाने जा रहे हैं कि हम क्लाउडलैब का लाभ कैसे उठा सकते हैं और कुछ सीमाओं के आसपास वर्कअराउंड हैं कि इसे एक बुनियादी ढांचा बनाना है जो क्लस्टर कंप्यूटिंग प्रौद्योगिकियों का उपयोग करके बड़े पैमाने पर जीनोमिक विश्लेषण का समर्थन कर सकता है,  साथ ही ओपन सोर्स टूल्स, इसलिए हम जीनोमिक पाइपलाइनों के लिए मौजूद सर्वोत्तम प्रथाओं को देखने जा रहे हैं। उनमें से एक जीएटीके है, हम बीडी जीनोमिक्स परियोजना को भी देखने जा रहे हैं, हम समानता प्राप्त करने के लिए अपाचे स्पार्क का उपयोग करने जा रहे हैं, और हम कुछ ओपन सोर्स टूल्स का भी उपयोग करने जा रहे हैं जो जीनोमिक्स समुदाय में व्यापक रूप से उपयोग किए जाते हैं। और दूसरा भाग एक कुशल एल्गोरिथ्म विकसित करना होगा जो हमें वह करने में मदद करने जा रहा है जिसे हम डे नोवो असेंबली का उपयोग करके 'संपूर्ण संस्करण विश्लेषण' कहते हैं  । 
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इसलिए अनिवार्य रूप से हम यहां रोगियों के दो समूहों के बारे में बात कर रहे हैं, और द्विदलीय ग्राफ मॉडलिंग का उपयोग करते हुए, हम इन व्यक्तियों के बीच जोड़ीदार तुलना को देखेंगे और उनके जीनोम में वेरिएंट का गहन विश्लेषण करेंगे जो हमें बीमारी को बेहतर ढंग से समझने में मदद करेंगे। और दाईं ओर जो आप देखते हैं वह अनिवार्य रूप से संपूर्ण पारिस्थितिकी तंत्र है जिसे हम एक साथ रख रहे हैं - ओपन सोर्स सॉफ़्टवेयर के संदर्भ में जो कुछ भी उपलब्ध है उसका लाभ उठाना, और अपने स्वयं के घटकों (जैसे संपूर्ण संस्करण विश्लेषण इंजन) का निर्माण करना। और लक्ष्य है, दिन के अंत में, शोधकर्ताओं को वाणिज्यिक विक्रेताओं या अन्य, आप जानते हैं, स्थानों के माध्यम से क्लाउड कंप्यूटिंग संसाधनों के लिए उच्च लागत का भुगतान करने के बारे में चिंता नहीं करनी चाहिए। इसलिए क्लाउडलैब एक मुफ्त शैक्षणिक मंच है और हम इसका लाभ उठाना चाहते हैं ताकि मूल रूप से शोधकर्ताओं को COVID-19 का इलाज खोजने के प्रयास में बड़े पैमाने पर जीनोम विश्लेषण करने की क्षमता के साथ सशक्त बनाया जा सके। हम यह भी समझना चाहेंगे: जीनोमिक वर्कलोड कंप्यूटर और नेटवर्क सिस्टम को कैसे प्रभावित करता है, आप जानते हैं? हम भविष्य की प्रणालियों का निर्माण कैसे कर सकते हैं जो पैमाने पर जीनोमिक वर्कलोड को संसाधित करने की दिशा में बेहतर हैं?
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अब यहां एक प्रोजेक्ट साइट है - हमारे पास इसे सक्रिय रूप से जीथब पर होस्ट किया जा रहा है - और हम उपयोगकर्ताओं को क्लाउडलैब पर साइन अप करने और एक ही लोड पर और साथ ही क्लस्टर पर संस्करण विश्लेषण करने की अनुमति देने में सक्षम हैं। वे  अनुक्रमों पर डे नोवो असेंबली भी कर सकते  हैं, हमारे पास दो सार्वजनिक रूप से उपलब्ध संसाधनों तक पहुंच है: एक हजार जीनोम प्रोजेक्ट है, जो निश्चित रूप से COVID-19 से संबंधित नहीं है, लेकिन यह हमें अपने सॉफ़्टवेयर का परीक्षण करने के लिए बहुत सारा डेटा देता है, और फिर हमारे पास COVID-19 डेटा पोर्टल तक पहुंच है जहां कुछ परियोजनाएं अनुक्रमों को सूचीबद्ध करती हैं जो हमारे लिए उपलब्ध हैं,  आप जानते हैं कि हम अपने शुरुआती प्रयासों पर कुछ प्रदर्शन मूल्यांकन की भी रिपोर्ट करते हैं - हम वास्तव में क्लस्टर मोड में इन अनुक्रमों पर संस्करण विश्लेषण कितनी तेजी से कर सकते हैं - और साथ ही डी नोवो विश्लेषण। 
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तो कृपया इस लिंक का अनुसरण करें [https://github.com/MU-Data-Science/EVA] यदि आप बिना किसी लागत के बड़े पैमाने पर जीनोम विश्लेषण करने में रुचि रखते हैं, और यहां एक सरल यूआई है जिसे हम वर्तमान में बना रहे हैं ताकि आप पहुंच प्रदान कर सकें, या अपनी फ़ाइलों के लिए यूआरएल प्रदान कर सकें, और फिर आप बस कह सकते हैं निष्पादित करें और अपनी ईमेल आईडी दें और फिर प्रक्रिया पूरी होने के बाद हम आपको संस्करण विश्लेषण फ़ाइल वापस भेज देंगे। 
स्लाइड 8
यहां हमारी टीम है, इसमें पैथोलॉजी से लेकर जीनोमिक्स तक जैव सूचना विज्ञान से लेकर महामारी विज्ञान तक के शोधकर्ताओं का एक विविध सेट शामिल है, और मेरे पीएचडी छात्र अरुण जकारिया मेरे साथ सॉफ्टवेयर बनाने में सक्रिय रूप से शामिल हैं, इसलिए बेझिझक हमसे संपर्क करें यदि आपके पास हमारे मंच का उपयोग करने में कोई प्रश्न या रुचि है, और आपके ध्यान के लिए बहुत-बहुत धन्यवाद।
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