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W pracy poruszono temat korekcji odczytow uzyskanych w wyniku sekwen-
cjonowania genomoéw urzgdzeniami marki Illumina. Do tej pory opracowano
liczne algorytmy, ktérych zadaniem jest detekcja oraz eliminacja bledéw obec-
nych w danych sekwencjonowania. Skutecznosé dziatania oraz zapotrzebowanie
na zasoby obliczeniowe takich algorytmow rézni sie znaczaco, rodzac trudnosci
w doborze odpowiedniego do wybranego zagadnienia. Jednoczesnie istniejace
prace przegladowe nie dajg pelnego obrazu, wspomagajacego taki wybor.

Opierajac sie na analizie cech istniejacych algorytméw, zaproponowano nowy
algorytm korekcji RECKONER. W ramach prac przedstawiono wymagania, ja-
kie powinien spelniaé, oraz opracowano zasade jego dzialania. Algorytm zostal
wyposazony w rozwiazania, pozwalajace na poprawe skutecznosci korekeji: ko-
rekcje btedow typu indel, strategie doboru wynikowego rozwiazania z zestawu
wielu mozliwosci, weryfikacje wynikéw w oparciu o oligomery dwéch diugosci.
Wprowadzono nowa metode zliczania k-meréw oraz wykorzystano strukture da-
nych generowang przez narzedzie KMC. Ponadto wprowadzono automatyczna,
opartg na danych empirycznych metode doboru gléwnego parametru oraz wy-
znaczono ztozono$¢ obliczeniowa algorytmu. Postawiono ograniczenia dotyczace
liczby rozpatrywanych przez algorytm przypadkow, skracajac czas obliczen i mi-
nimalizujac zapotrzebowanie na pamieé operacyjng. Algorytm zapewnia wyko-
rzystanie przetwarzania réwnoleglego.

Algorytm RECKONER zostal poddany eksperymentom, majacym na celu
ocene skutecznosci oraz obserwacje zapotrzebowania na zasoby obliczeniowe.
Dokonano analizy poréwnawczej z grupg konkurencyjnych algorytméw. Oparto
sie przy tym na zestawach odczytow symulowanych komputerowo przy pomocy
dwdch metod, weryfikujac liczbe wyeliminowanych bledéw, oraz oceniono poten-
cjal takich odczytéw w ocenie algorytméw korekeji. Ponadto w eksperymentach
wykorzystano liczne zestawy odczytow z rzeczywistych proceséw sekwencjono-
wania DNA, obserwujac wplyw korekeji na jakosé przeprowadzonych w dalszej
kolejnoéci zadan asemblacji de novo i mapowania odczytéw. Podobnej analizy
dokonano opierajac si¢ na autorskiej metodzie oceny przy pomocy obserwacji
wplywu korekcji na detekcje wariantéw genoméw. W eksperymentach dokonano
pomiaru czasu, zapotrzebowania na pamieé¢ oraz skalowalnosci algorytméw.

W wyniku wykonanych eksperymentéw stwierdzono ograniczona uzytecz-
noé¢ oceny korekcji w oparciu o symulowane odczyty i koniecznosé dalszych
prac nad wykorzystaniem w tym celu potokéw detekcji wariantow genoméw. Po-



nadto zaproponowano grupe najlepszych algorytmow korekcji, ktore sg zalecane
do wykorzystania w ramach prowadzonych prac zwiazanych z przetwarzaniem
odczytéw sekwencjonowania genoméw.



