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Polskie narzedzie do porzadkowania
wirusowego chaosu

Polscy badacze opracowali program komputerowy Vclust, ktory pozwala w ledwie kilka
godzin poréowna¢ miliony sekwencji wirusow i uporzadkowac¢ je wedlug stopnia
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podobienstwa. Analizowanie ogromnych zbioréw danych genetycznych tradycyjnymi
metodami zajeloby nawet kilka lat.

,Przy uzyciu Vclust analiza zbioru 15 mln sekwencji zajmuje ok. czterech godzin, a najdoktadniejsze
narzedzia stosowane dotychczas potrzebowatyby na to ok. czterech lat. To istotny krok dla rozwoju
wirusologii i metagenomiki, poniewaz utatwi identyfikacje i klasyfikacje nowych wiruséw, ktére
w ostatnich latach sa masowo odkrywane dzieki nowoczesnym technologiom sekwencjonowania” -
podkreslili w rozmowie z PAP tworcy rozwiazania.

Na tamach czasopisma ,Nature Methods” zespdt naukowcéw z Wydziatu Biologii Uniwersytetu im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu oraz Wydziatu Automatyki, Elektroniki i Informatyki Politechniki
Slaskiej, we wspdlpracy ze specjalista z Uniwersytet Friedricha Schillera w Jenie, opisal narzedzie,
ktére pozwala odr6znia¢ znane wirusy od nowych oraz analizowa¢ ich réznorodnos¢ w réznych
srodowiskach, co ma kluczowe znaczenie dla monitorowania nowych patogenéw i badan nad
mikrobiomem.

Badacze wyjasnili, ze wspolczesna mikrobiologia zmaga sie problemem zalewu danych. Kazdego
roku odkrywa sie nawet milion nowych wiruséw, w efekcie czego powstaja tak duze zbiory, ze ich
analiza oraz klasyfikacja staje sie coraz wiekszym wyzwaniem dla zespotéw badawczych.

»Taka eksplozja danych to zastuga metagenomiki, czyli metody pozwalajacej na odczytanie catego
DNA obecnego w danej probce srodowiskowej, np. z oceanu, gleby czy jelita cztowieka. Do tej pory
brakowalo narzedzi, ktére pozwalaloby efektywnie analizowac i grupowac tak duza liczbe sekwencji.
Istnialty metody bardzo doktadne, ale nie radzily sobie one z taka skala danych. Dlatego
postanowiliSmy stworzy¢ program, ktéry bedzie réwnie precyzyjny, ale znacznie wydajniejszy
i poradzi sobie z milionami genomow naraz” - wyjasnit wspotautor publikacji dr hab. Andrzej
Zielezinski z UAM.

Dlaczego wirusy sa takie trudne?

Jak dodat, w biologii klasyfikacja organizmoéw - czyli taksonomia - opiera sie zwykle na
poréwnywaniu konkretnych genéw obecnych u wszystkich przedstawicieli danej grupy. Dzieki temu
mozna tworzy¢ drzewa filogenetyczne organizméw, grupowac je, wyodrebnia¢ rodziny czy gatunki
i okreslac ich stopien pokrewienstwa. Z wirusami jest zupeinie inacze;j.

»,Wirusy, w przeciwienstwie chociazby do bakterii, nie maja jednego wspélnego genu, ktéry mozna
by poréwnywac. R6znia sie od siebie zbyt mocno. Dlatego klasyczne metody filogenetyczne nie
dziataja. Nie sprawdzilo sie tez podejscie oparte na ich morfologii, np. ksztalcie kapsydéw, ktore
okazato sie zbyt powolne i mato skalowalne. Pozostalo nam wiec jedno - poréwnywac sekwencje
catych genoméw, litera po literze” - powiedziat dr hab. Zielezinski.

Trudno to zrobi¢, kiedy takich genoméw sa miliony. Jak wyjasnit kierujacy projektem prof. Sebastian
Deorowicz z Politechniki Slaskiej, istnieja juz narzedzia pozwalajace grupowaé te olbrzymie zbiory
danych, jednak robia to ogromnym kosztem obliczeniowym, trudnym do powtdérzenia w warunkach
codziennej pracy badawczej. ,Nie jest tak, ze nikt wczesniej tego nie zrobil, ale wymagato to tak
duzych zasobow (np. superkomputeréw), ze trudno byloby powtarzaé¢ ten proces regularnie,
zwlaszcza gdy mamy do czynienia z coraz mocniej rozrastajacymi sie zestawami danych” - zaznaczyt.

»,Dlatego my postawiliSmy na optymalizacje, czyli zaprojektowanie jak najbardziej efektywnych
algorytmow i mozliwie najbardziej wydajnego kodu, ktéry umozliwit redukcje czasu obliczen o kilka
rzedow wielkosci. Wszystko po to, aby przenies¢ obliczenia z superkomputera na zwykta stacje



robocza” - dodat.
Trzy kroki do uporzadkowania wiruséow

Vclust dziata w trzech etapach. Pierwszy z nich polega na wstepnym filtrowaniu, w ktérym program
blyskawicznie identyfikuje pary sekwencji wykazujace cho¢ minimalne podobienstwo. Dzieki temu
zamiast porownywac kazda sekwencje z kazda inng - co oznaczatoby biliony mozliwych kombinacji -
algorytm ogranicza analize do znacznie mniejszej liczby, rzedu setek milion6w najbardziej
obiecujacych par.

Drugi etap to precyzyjne poréwnanie wybranych sekwencji. Wykorzystywany jest tu autorski
algorytm LZ-ANI, oparty na technikach inspirowanych algorytmami kompresji danych uzywanych
w formatach ZIP czy RAR. Zasada jego dzialania jest prosta: im bardziej dwie sekwencje sa do siebie
podobne, tym lepiej ,kompresuja sie” razem, czyli zajmuja mniej miejsca po przetworzeniu. Ten efekt
jest wykorzystywany jako miara podobienstwa.

W ostatnim etapie nastepuje klastrowanie, czyli grupowanie sekwencji na podstawie ich
podobienstwa. Wirusy, ktérych genomy sa do siebie najbardziej zblizone, trafiaja do tej samej grupy.
Dzieki temu mozna tatwiej okresli¢, ktére z nich sa ze soba spokrewnione i tworza ,rodziny”, a ktdre
sa zupetnie odrebne. To pozwala lepiej zrozumie¢ réznorodnos¢ wirusoéw i ich ewolucyjne powiazania.

»Dzieki temu program wykorzystuje moc komputera do maksimum. Kazdy, kto testowatl Vclust, byt
peten zdumienia co do jego szybkosci” - podkreslit dr hab. Zielezinski.

Tworcy Vclust zadbali o to, by narzedzie byto w pelni darmowe i ogélnodostepne. Mozna je pobrac
z internetu i uruchomic¢ na wlasnym komputerze. Dla tych, ktorzy nie maja zaawansowanego sprzetu,
przygotowano wersje przegladarkowa: vclust.org.

Narzedzie dziata w bardzo prosty sposdb: uzytkownik moze wklei¢ wtasne sekwencje, uruchomic
analize i po krotkim czasie otrzymac wynik - bez potrzeby logowania czy rejestracji. Aktualnie wersja
przegladarkowa pozwala na analize do tysiaca sekwencji jednoczesnie, co w wielu przypadkach
okazuje sie w zupelnosci wystarczajace.

Prof. Deorowicz i dr hab. Zielezinski zapewniaja, ze projekt bedzie rozwijany. ,Planujemy dodac
wiecej funkcji, a w przysztosci chcielibysmy rozszerzyé Vclust takze o mozliwos¢ analizy genoméw
bakterii” — zapowiedzieli.
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Medyczny nobel

Za fundamentalne badania nad regulacja odpowiedzi immunologicznej

09-10-2025

Nobel 2025 z fizyki za odkrycia, ktore
wplynely na rozwoj...

Fizycy pracujacy na amerykanskich uczelniach - John Clarke, Michel H. Devoret i John M. Martinis.
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Polacy wspolautorami nowej metody badania
reakcji chemicznych

Moze odmienic¢ sposéb pracy w laboratoriach na catym swiecie.

09-10-2025

Nobel z chemii za ,dziurawe krysztaly” z
wielkim potencjalem...

Chodzi o nowa architekture molekularng materiatéw zawierajacych wolne przestrzenie.
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Otwarto Uniwersyteckie Centrum
Stomatologiczne GUMed

Nowoczesna placowke dydaktyczno-medyczng o powierzchni prawie 8 tys. m kw.
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Leki w Sciekach

Oczyszczalnie stabo radza sobie z pozostatosciami wielu lekéw.
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Uznanski-Wisniewski rusza w trase po
polskich uczelniach

Od 6 pazdziernika do 19 grudnia odwiedzi uczelnie techniczne i medyczne.
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Nobel z medycyny

Komdrki Treg sa jak straz miejska naszej odpornosci.

Informacje dnia: Astrofizycy odkryli najwiekszy ,nietypowy krag radiowy” Medyczny nobel Nobel
2025 z fizyki za odkrycia, ktére wplynely na rozwdj technologii kwantowych Polacy wspotautorami
nowej metody badania reakcji chemicznych Nobel z chemii za ,dziurawe krysztalty” z wielkim
potencjatem zastosowan Otwarto Uniwersyteckie Centrum Stomatologiczne GUMed Astrofizycy
odkryli najwiekszy ,nietypowy krag radiowy” Medyczny nobel Nobel 2025 z fizyki za odkrycia, ktdre
wplynely na rozwdj technologii kwantowych Polacy wspoétautorami nowej metody badania reakcji
chemicznych Nobel z chemii za ,dziurawe krysztaty” z wielkim potencjatem zastosowan Otwarto
Uniwersyteckie Centrum Stomatologiczne GUMed Astrofizycy odkryli najwiekszy ,nietypowy krag
radiowy” Medyczny nobel Nobel 2025 z fizyki za odkrycia, ktére wplynetly na rozwoj technologii
kwantowych Polacy wspétautorami nowej metody badania reakcji chemicznych Nobel z chemii za
.dziurawe krysztaty” z wielkim potencjatlem zastosowan Otwarto Uniwersyteckie Centrum

Stomatologiczne GUMed
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