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Распространение новых инфекций обусловлено деятельностью человека, включая его
взаимодействие с дикой природой и циркулирующими вирусами. В данной работе пред-
лагается метод обнаружения ранее неизвестных микроорганизмов на основе анализа ди-
намики k-меров в метагеномных данных секвенирования. K-мер – это участок геномного
текста длиной k. Предложенный подход использует динамику отдельных k-меров для до-
стижения поставленной цели.

Для проверки данного подхода были взяты метагеномные данные секвенирования то-
тальной РНК назофарингеальных мазков из базы данных SRA. Исследование включало
по 330 образцов, собранных до и после 2020 года (до и после пандемии COVID-19).

В рамках данной работы важной задачей для решения была проблема поиска опти-
мальной схемы для хранения данных. Для решения данной задачи была предложена идея
хранения последовательности k-мера в индексе элемента массива, а значение элемента
массива по этому индексу представляет собой логарифм представленности k-мера. Для
хранения данных о распространенности k-меров также создается массив.

Предпринятые меры по оптимизации данных привели к двум ключевым улучшениям:
снижению требований к памяти для хранения и существенному ускорению обработки.
Ранее, обработка 15-меров занимала до 1,5 недель, а 17-меры не поддавались обработке.
В настоящее время, те же этапы обработки занимают не более 12 часов.

Благодаря полученным данным о представленности и распространнености отдельных
k-меров можно решить задачу фильтрации и идентификации мало представленных и мало
распространённых k-меров, подбирая наиболее оптимальные параметры для обработки.
Подбор данных параметров производился на основе количества k-меров соотнесенных с
геномом вируса SARS-CoV-2 после фильтрации.

Анализ выявил 16 569 035 k-меров, уникальных для образцов, полученных после 2020
года. Из них 29 855 k-меров принадлежат новому коронавирусу.

Таким образом, разработанный нами подход позволяет идентифицировать геномные
фрагменты нового, широко распространившегося вируса. Основной целью дальнейших
исследований станет повышение точности и избирательности метода.
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