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Pregled Tema

® Single Cell sekvenciranje | analiza podataka
® Multi OMICs
® [zazovi u Single Cell multiomics polju bioinformaftike

® Mogucnosti: interaktivna analiza i interpretacija podataka
® Bioinformaticka platforma
® Bioinformaticki tokovi (pipeline-i)
® Interaktivne vizualizacije
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Single Cell Seq vs. Bulk Seq analiza

Analiza podataka dobijenih sekvenciranjem pojedinacne celije
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Single Cell Sekvenciranje

Od izolacije ¢elije do bioinformaticke analize
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Preciznost bioinformaticke analize u velikom zavisi od laboratorijske pripreme i tehnike sekvenciranja
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ProuCavanje, analiza i interpretacija genomske sekvence

ProuCavanje i
interpretacija
prostornih podataka
razlicitih ,,omika* i
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|ZC| ZOVi Sta utiée na sudbinu jedne éelije?

Industrijski izazovi:

« Podaci: Epigenetske

* VeliCina FEIMEE
 Kompleksnost
« Brzina obrade
- Cuvanje i pristup
* Integracija
« Nedostatak
« Standardizacija Simultane
« Tehnoloski napredak TSIl
» Bioloska interpretacija
* Nedostatak kvalifikovanih
bioinformaticara
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Mogucnosti

BaseJumper: Platforma za multiomics analizu i vizualizaciju
rezultata
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Izazovi i Mogucnosti

Cuvcnje podataka (Cognito, Amplify, AppSync, DynamoDB, S3, EventBridge,
Integrativna Analiza2 Lambda Funkcije, Batch...)
Konkurentnoste AWS
Interpretacija? Plotly Dosh
Nextflow
Vueld e a» Python
Lako dostupno
Docker D R
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Proces kreiranja platforme

Od ideje do realizacije
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BaseJumper Platforma: Komponente
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Bioinformaticka Analiza
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Bioinformaticki Tokovi (Pipeline-i)

« Serije komputacionih koraka: ulaz u jedan korak je izlaz iz prethodnog koraka
« Komunikacija preko rezultujucih fajlova

O B B = e

Start Korak 1 Korak 2 Korak 3 Korak 4 End

« Koraci su crne kutije u komputacionom smislu
« Nextflow + Docker = Omotac oko postojecih alata

nexciflow
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Jednostavna Poliglota Konkurentnost  Skalabilnost
konfiguracija

o0
APIS&



Ko nlllejneriquijq * Svaki alat je upakovan u

kontejner i pokreée se u
P okviru njega
(" Pa kova nj e ) Alqlllq * Kontejner Zivi sve dokle
traje pokretanje alata
Nextflow orkestrira
pokretanje kontejnera i

‘ \ ‘ . \ dodeljuje resurse
Mextflow executor Mextflow "Emhﬂ Jul

APIS¥



Modularonst i Ponovna Iskoristivost

Moguce je pokretati vise razlicitin tokova sekundarne analize od jednog toka primarne

Primer: Preprocesiranje
ocCitavanja

Koraci: trimovanje
adapteraq, filtriranje po
kvalitetu, raCunanje
meftrika

Primer: Poravnanje
ocCitavanja (WGS/WES,
RNA...)

Koraci: poravnanje,
deduplikacija poravnatin
ocCitavanja, rekalbracija
Primer: SNP poziv, SV
poziv, CNV poziv, TMB
estimacija, Detekcija
Fuzije gena...
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Ulazi: preradeni FASTQ
fajlovi

Izlazi: deduplicirani BAM
fajlovi

Ulazi: deduplicirani BAM
fajlovi

Izlazi: VCF fqjlovi,
fabularni fajlovi... APIS%OS



Dizajn Bioinformatickih Tokova
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Vizualizacija i Interpretacija
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BXpression

Promena v broju kopija naslednog
materijala i diferencijalna ekspresija gena
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Strukiurne varijante i Fuzije gena

Multi-Omics Visualization (SV & Fusions)
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Pregled i Diskusija
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Pregled najvaznijih pojmova

® Single Cell Multi OMICs = Integrativha analiza podataka o pojedinacnoj
Celiji iz razlicitin perspektiva (naucnih polja)

® Trenutno jedno od najperspektivnijin polja u bioinformatici

® Obilje podataka koji se generisu ne mogu biti lako interpretirani bez
upotrebe komputacionih metoda i bioinformatickin resenja

® Bioinformaticke platforme olaksavaju izuCavanje ovog polja:
® Jednostavno cuvanje i obrada podataka
® Jednostavno pokretanja razlicitin bioinformatickih analiza
® Jednostavan prikaz i vizuelizacija podataka
® Umanjuju potrosnju resursa
® Ublazavaju nedostatak bioinformatiCke ekspretize
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Hvalal

Za vise informacija kontaktirajte nas EduMe tim za edukaciju
bioinformaticara: edume.apis.belgrade@apisassay.com
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Bioinformatics Engineering Lead Bioinformatics Engineer
APIS Assay Technologies Ltd. APIS Assay Technologies Ltd.
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M13 9NQ Assay Technologies Ltd.

oo
Second Floor, Citylabs 1.0 info@apisassay.com A p I S OOO



	Slide 1: Single Cell Multi OMICs: izazovi i mogućnosti
	Slide 2: APIS Assay Technologies Ltd.
	Slide 3: Pregled Tema
	Slide 4: Single Cell Seq vs. Bulk Seq analiza
	Slide 5: Single Cell Sekvenciranje
	Slide 6
	Slide 7: Izazovi 
	Slide 8: Mogućnosti
	Slide 9: Izazovi i Mogućnosti
	Slide 10: Proces kreiranja platforme
	Slide 11: BaseJumper Platforma: Komponente
	Slide 12: Bioinformatička Analiza 
	Slide 13: Bioinformatički Tokovi (Pipeline-i)
	Slide 14: Kontejnerizacija („Pakovanje“) Alata
	Slide 15: Modularonst i Ponovna Iskoristivost
	Slide 16: Dizajn Bioinformatičkih Tokova
	Slide 17: Vizualizacija i Interpretacija
	Slide 18: Promena u broju kopija naslednog materijala i diferencijalna ekspresija gena
	Slide 19: Strukturne varijante i Fuzije gena
	Slide 20: Pregled i Diskusija
	Slide 21: Pregled najvažnijih pojmova
	Slide 22
	Slide 23

