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Izmantotie saisinajumi

LBMC — Latvijas Biomedicinas p&tijumu un studiju centrs

LMT - Latvijas Mobilais Telefons

LU — Latvijas Universitate

RSU — Rigas Stradina unviersitate

RTU — Rigas Tehniska universitate

HPC — no anglu valodas High Performance Computing jeb augstas veiktsp&jas skaitloSana
VIGDB - Valsts iedzivotaju genoma datubaze

VPP — Valsts pétijumu programma



lzmantotie termini

Asocietie dati - ar biobanka uzglabatajiem biologiskajiem paraugiem saistitie dati, kas tiek
ievakti anketu forma, iesaistot konkr&to pacientu p&tijuma (taja skaita pétijuma dalibnieka

antopometriskie raditaji, iedzimtibas faktori).

Augstas pieejamibas datu analizes risinajums - risinajums, kas nodroSina pieejamibu datiem

un to analizes rikiem, nemot veéra faktisko noslodzi.

Azure - Microsoft Azure ir makonskaitloSanas pakalpojums, kas nodro§ina iesp&ju izmantot

lielu klastu servisu un tehnologisko risinajumu.

Datu ezera infrastruktiiras instance - datu ezera infrastruktiiras instance ir LU stenota
tehnologiskas parneses projekta "Uz genoma un veselibas datiem balstitas véza prognozé$anas
infrastruktiiras izveide " ietvaros izstradatas infrastruktiras kopija, kura iesp&jams veikt

nepieciesamos pielagojumus konkréta projekta realizacijai.

Datu platforma - dokumenta ietvaros ar terminu tiek saprasts programmatiiras un aparatiiras

komplekss datu iegiiSanai, glabasanai, apstradei, vizualizacijai un atveértai piekluvei pétniecibai.
Dokers platforma - platforma, kas lauj darbinat konteinera risinajumu datu ezera infrastruktiira.

Galaxy platforma - grafiska tieSsaistes vide, kas satur rikus biomedicinas datu apstradei,

koplietoSanai un izgiiSanai.

HPC datu glabatuve — augstas veiktspgjas skaitlosanas jeb HPC infrastruktiira ietilpstosas datu

glabasanas iekartas, kas savienotas ar skaitloSanas klasteri.

HPC klasteris — augstas veiktsp&jas skaitlosanas jeb HPC infrastruktiiras skaitlosanas mezgli, uz

kuriem tiek izpilditi datu apstrades uzdevumi.

Latvijas Akadémiskais datortikls — Izglitibas un Zinatnes ministrijas (IZM) parraudzitais
datortikls, kas savieno Latvijas akadémiskas organizacijas un nodroSina pieslégumu Eiropas
akadmémiskajam datorttklam GEANT. Ar So jédzienu teksta tiek apziméta art datortikla dala,
kas tapusi Genomikas datu tikla iniciativas ietvaros (https://gdn.Iv) un nav tiesa [ZM

parraudziba.


https://gdn.lv/

Konteineru risinajums - risinajums kas lauj programmatiiras vienumus uzglabat standartizeta

veida to parvietoSanai, izverSanai un izpildei.

SmilSkastes risinajums - datu un programmatiiras kopums, kas paredz€ts datu analizes

programmatiiras izstradei un noskanoSanai.



levads

Covid-19 pandémija un tas sekas ir radijuSas virkni izaicinajumu Latvijas veselibas
apripée un sabiedriba kopuma, radot nepiecieSamibu péc tiilitgjas ricibas virusa infekcijas izpete.

Valsts pétijuma programmas “Covid-19 seku mazinasanai” ietvaros veselibas apriipes un
sabiedribas veselibas joma tika apstiprinats projekts “COVID-19 saistito paraugu biobankas un
asociéto datu integrétas platformas izveide Latvija”, ko kopigi istenoja Latvijas Biomedicinas
pétijumu un studiju centra (LBMC) pétnieki sadarbiba ar Rigas Stradina universitates (RSU),
Rigas Tehniskas universitates (RTU) un Latvijas Universitates (LU) pé&tnieckiem. Projekta
“COVID-19 saistito paraugu biobankas un asociéto datu integrétas platformas izveide Latvija”
galvenais mérkis ir izveidot centraliz€tu biobanku un datu apmainas platformu, veicinot virusa
izplatibas ierobezoSanas aktivitates, jaunu arst€Sanas metozu izstradi un starptautisku sadarbibu.
Viens no §1 projekta galvenajiem uzdevumiem bija izveidot datu platformu un nodrosinat
nepiecieSamos rikus, lai nodroSinatu piekluvi visiem ar COVID-19 saistitajiem kliniskajiem un
analitiskajiem datiem pétniecibai un izmantoSanai arstnieciba.

Sis zinojums atspogulo galvenos rezultatus un apraksta datu platformas un riku izveides
pétijuma rezultatu. Konkréta uzdevuma galvenais mérkis bija ne tikai nodrosinat visu ar COVID-
19 saistito klinisko un analitisko datu pieejamibu, bet art funkcionalos risinajumus turpmakai
analizei un interpretacijai. Projekts paredzgja izveidot funkcionalu platformu, izmantojot
savstarp&ji cieSi saistitas komponentus: (1) datu uzglabasanas komponents, kas paredzgéts
neapstradatiem datiem, kas ieglti analiz€jot audu paraugus ar datu iegiiSanas saskarni; (2)
neapstradato datu sekundaras analizes komponents; (3) klinisko, fenotipisko un gené&tisko
(sekundaras analizes rezultatu) datu uzglabasanas komponents ar kombinaciju un datu
transformacijas funkcionalitati; (4) komponenti, kas laus veikt statistisko analizi, ka arf izmantot
masSinmacisanas algoritmus; (5) datu vizualizacijas komponents, kas laus pétniekiem un projekta
dalibniekiem apskatit metadatus, datu kvantitativos markierus un izpildit datu pieprasijumus
(informacijas panelis). Petijums balstas uz pétnieku esoSajam zinaSanam un pieredzi, ka ar1 uz
jauno iegiito pieredzi, izveidojot vienotu COVID-19 pétniecibas atbalsta informacijas sist€mu, kas
nodrosina pilnvértigu attalinatu pétnieka darba vietu klinisko un analitisko datu analizei — datu
izgSanai, integracijai ar citam datu kopam, vizualizacijai, ka ar1 primarajai un sekundarajai

analizei.



Pé&tTjuma periods: no 2020.gada 1 jilija Iidz 2020.gada 31.decembrim. Saja laika projekta
komandai ir izdevies izveidot Latvija pirmo integréto lielapjoma medicinisko un pé&tniecibas datu
analizes platformu, kas var tikt izmantota citiem medicinas pétijumiem, veicinot uz zinasanam

balstitu veselibas apripes risinajumu izstradi un ievieSanu.



1. Informacijas sistémas visparéja arhitektura un

piekluves scenariji

COVID-19 pétniecibas atbalsta informacijas sisttmu veido savstarpgji integréta
pétniecibas datu infrastruktiira un datu transformacijas un analizes riku komplekts, kas vispareja
arhitekttira ieklauj augstas veiktsp&jas skaitlosanas (HPC, no anglu valodas High Performance
Computing) infrastruktiira ietilpstosas datu glabasanas iekartas (turpmak teksta HPC datu
glabatuvi), datu apstradi augstas veiktspé&jas infrastruktiira, datu apstrades darbapliismu un analizes
infrastruktiiru, ka arT metadatu vizualizé$anas un atlases risinajumu (skat. 1. att€lu). HPC datu
glabatuve un augstas veiktsp&jas apstrade darbojas Latvijas Akadémiskaja datortikla, izmantojot
akadémiskos skaitloSanas resursus, datu kombinacija un transformacija izmanto datu ezera
makonskaitloSanas resursus, savukart metadatu vizualizéSanas un atlases riks Curator izmanto

publisko tikla infrastruktiiru.
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1. attéls. Petniecibas datu infrastruktira

Atbilstosi projekta realizacijas planam, pétijumam tika piesaistiti pacienti un iegtts
biologiskais materials. Detalizétaka informacija par veiktajiem procesiem un datu apstrade
legalajiem nosacijumiem ir pieejams S1 projekta Zinatniska pétijuma rezultatu zinojuma “Covid-

19 pacientu un parslimojuso cilvéku biologisko paraugu biobanka”. Iegiito medicinas datu un
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analizu rezultatu izmantoSanu datu platformas vajadzibam nosaka pétijuma protokols, Covid-19
petijumspecifiska piekriSana un Valsts ledzivotaju genoma datu bazes inform@tas piekriSanas
forma, kas apstiprinati Centralas medicinas €tikas komiteja (atlaujas biobankas veidoSana: Nr. 01-
29.1/2429, Nr. 1/19-04-05 un Covid-19 pacientu kohortas veidoSana Nr. 01-29.1/5034). P&tijums
tika realizéts saskana ar Helsinku deklaraciju un Konvenciju par cilvéktiesibu un cienas
aizsardzibu biologija un medicina - Konvenciju par cilvéktiesibam un biomedicinu. Tapat visas
petijuma veiktas darbibas tiek veiktas saskana ar Pasaules medicinas asociacijas izdoto Taipejas
Deklaraciju par Etiskiem apsveérumiem attieciba uz ar veselibu saistitam datubazeém un biobankam
(WMA Declaration of Taipei on Ethical Considerations regarding Health Databases and
Biobanks), §1s deklaracijas atjauninato 67. versiju, kas pienemta 2016. gada oktobri.

Lai var@tu veikt petijuma datu analizi un iegiit rezultatus, kas veicinatu virusa izplatibas
ierobezoSanu vai jaunu arst€Sanas metozu izstradi, biitiska ir atbilstoSa datu sagatavoSana, ka ar1
metadatu pieejamibas nodro§inasana.

HPC infrastruktiira ir neatnemama datu platformas sastavdala, jo primaro datu (tai skaita
genoma sekvencéSanas rezultata izveidoto FASTQ formata jeldatu) apstrade prasa ievérojamas
skaitloSanas un glabasanas jaudas. Piem&ram, vienam metagenoma paraugam (cilvéka zarnu
mikrobioma dati, kas tika uzkrati un analizeti papildus virusa genoma datiem) sekvencéSanas dati
FASTQ formata aiznem Iidz 8 GBaiti, bet ta apstrades rezultata generétie starprezultati 1idz pat
100 GBaiti. Projekta ietvaros iegiito 500 metagenomu paraugu apstradei ir nepiecieSami lidz pat
54 TBaitiem glabasanas vietas, un lidzigas prasibas ir ar1 citiem projekta ieglitajiem datu veidiem.
Savukart viena metagenoma parauga datu analizei tiek izmantotas aptuveni 750 procesora
kodolstundas. Sadu datu glabasana un apstrade nav iesp&jama ar esosajiem LBMC informacijas
tehnologiju resursiem, tadél projekta vajadzibam tiek izmantota Latvija lielaka specializéta HPC
infrastruktura.

Papildus molekularo datu uzkraSanai un analizei, tika ieguti arT pacientu kliniskie un
socialekonomiskie dati. Datu transformacijai un apvienoSanai tiek izmantota datu ezera
infrastruktiira (detalizétak aprakstita 3. nodala “Datu kombinacija un transformacija datu ezera”),
kuras galvenais uzdevums ir nodro§inat dazadu primaro datu (pieméram, metagenoma gadijuma
iegito sakotngjo DNS secibu) un ari sekundaro datu (piem&ram, metagenoma taksonomisko

vienibu skaits un proporcijas, génu un signalcelu apraksti) pieejamibu, saglabajot aprakstus



(metadatu limeni) par izmantotajam datu analizes metodém un pielietotajiem parametriem. Sada
pieeja nodroSina iesp&ju atkartoti veikt standartiz€tus, automatiz€tus un mérogojamus datu
apstrades uzdevumus. P&c datu transformacijas pieecjamo datu metadati tick nodoti metadatu
vizualizé8anas un atlases rikam Curator, kas nodro$ina metadatu picejamibu citam (taja skaita citu
valstu) pétniecibas grupam. Sada veida tiek nodrosinata informacijas pieejamiba lielakam
zinatnieku un medicinas darbinieku skaitam, veicinot iegiito datu izmantoS$anu, vienlaikus panakot
individualizéto datu aizsardzibu. Metadatus §1 projekta konteksta veido gan katras analizes un datu
kvalitates kriteriju aprakstosa informacija, gan dati par katra platformas komponenta uzkrato datu
veidiem un to apjomiem. Metadatu izveides laika tiek nodroSinats, ka tajos ietverta informacija
nesatur ar konkrétiem (individualiz&tiem) pacientiem vai paraugiem saistitus datus. Tada veida
tiek panakta iesp&ja izmantot metadatus gan sabiedribas inform&Sanai, gan potencialo petijumu
dizainam un izmanto$anai, plasa apjoma izmantojot agregetos datus, kas ir 1pasi svarigi COVID-
19 datu pieejamibas nodroSinasanai gan nacionala, gan starptautiska Iiment, vienlaikus nodro$inot
personas un saistito medicinas datu drosibu.

Saja pétijuma apstradatie molekularie, biokimiskie un metaboloma dati, ka ar
transformétie kliniskie un socialekonomiskie dati p&tniekiem talakai analizei — hipotézu parbaudei
un modelu veidoSanai, ir pieejami gan HPC infrastruktiira, gan datu ezera infrastruktiira. Datu
analizei izmantojama infrastruktiiras izv€le ir atkariga no datu analizes uzdevuma specifikas un
pétniecibas grupas kompetencém. Projekta ietvaros radito datu kategorijas un piemeéri primaro un

sekundaro datu veidiem ir redzami 2. attéela.
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SARS-COV-2 GENOMA FASTQ* BAM* VCE* FAETA Mutaciju FIIOge*netlka
SEKVENESANAS DATI saraksts (txt)*

GENOTIPESANAS Genotipu saraksts Asociacias
IDAT* * BED* FAM* .
DATI [ ] [BAM ] [ [ ] [katram pacientam (txt)* ] [ rezultati (txt)* ]
TRANSKRIPTOMA Nolasijumu skaits Signalce|u apraksts
* BAM* .
DATI RIS [ (txt)* ] [ (txt)*
METAGENOMA FASTQ* FASTQ (atfiltréti cilvekam Taksonomija: nolasijumu Génu/signalcelu
DATI atbilstosi nolasijumi)* skaits/proporcijas (txt)* skaits/proporcijas (txt)*
{
METABOLOM Metaboloma Metabolitu [imeni
A DATI jeldati (txt)* L katram pacientam (txt)*
- 4 (
CITOKINU Citokinu analizes Citokinu limeni katram
LIMENI jeldati (txt)* L pacientam (txt)*
- -
r ™~
KLINISKIE DATI iokimii CovID-19 ] i
VIGDB anketas ] [ Biokimija ] [ anketu dati NVD dati SPKC dati
- 7

*Papildus metadatu fails

2. attels. Projekta ietvaros radito datu kategorijas un piemeri datu veidiem un formatiem.
Ar violeto krasu ir atzZiméti primarie molekularie, biokimiskie un metaboloma dati un to formati; ar
smilskrasu ir noraditi dati, kas atbilst sekundaro datu pirmajam limenim vairakam nakosas paaudzes
sekvencésanas un genotip&Sanas kategorijam; ar zalo krasu apziméti sekundarie datu veidi, kas izmantojami
talakaja datu analiz€ un interpretacija; ar zvaigzniti noraditi datu veidi, kam pieejami papildus metadatu
apraksti.

Pétnieciskas grupas var piekliit iesp&jai veikt reallaika datu identific€Sanu, izmantojot
vizualizétos metadatus, kas nodroSina datu privatumu un droSibu, metadatiem atrodoties
atseviSskaja metadatu metadatu vizualizéSanas un atlases rika Curator (Curator metadatu
vizualizacijas un atlases riks detaliz&ti aprakstits 4. nodala “Datu vizualizacija”), vienlaikus
sniedzot pétniekiem iesp&ju veikt meklésanu vairakas datu kolekcijas un veikt atbilstosus datu

pieprasijumus. Piekluve metadatu visualizacijas platformai tiek nodroSinata timekla vietné

www.longenesis.com/curator (registréjoties vietng, pétniekiem ir iesp€ja atlasit metadatu kopas un

attiecigi pieprasit tas).

Pieprasijums datu piekluvei tiek nositits atbildigam personam (konkrétaja gadijuma
Latvijas Biomedicinas centram), kas var lemt par datu izsniegSanu. Datu iegiiSanas pirmais solis
ir atrisinat visus administrativos jautajumus datu izsniegSanai, kas sevi ietver €tisko un juridiskos

aspektus. P&c administrativo jautajumu atrisinasanas, tehniskais datu atlases komplekts tiek nodots
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datu ezera infrastruktiirai, kas atbilstosi pieprasijumam sagatavo datu kopu komplektus nodosanai

datu prasitajam (skat. 3. attelu).

Atlasisana un

Pétnieku piek]uve
datiem

Atbildigas personas
apstiprinajums

ieteikians Izsnieg$ana no
ieteikSanas
- Azur Datu ezera

Curator

3. attels. Petnieku piekluve datiem

Datu ezera infrastruktiiras nodro$ina iesp&u pienemt datu atlases nosacijumus un
sagatavot atbilstoSo datu kopu. Pec datu kopas sagatavoSanas, Latvijas Biomedicinas centra
parstavji var nodot to atbilstoSajam p&tniecibas grupas parstavim.

Pétniekiem, kas darba izmanto sekvencéSanas primaros datus, tiek nodroSinata piekluve
Siem datiem HPC datu glabatuve. Curator metadatu vizualiz€Sanas un atlases rika tiek nodroSinata
sekvencéto datu raksturojosie lielumi (metadati), ieklaujot identifikatorus un atsauces uz Galaxy
platformu HPC infrastruktiira. Veicot registraciju platformas rika, pétnickiem ir iesp&ja atlasit
metadatu kopas un attiecigi pieprasit tas. legiistot atlauju piekliit pie sekvenc€$anas primarajiem
datiem, prasitajam tiek nodroSinats lietotajvards un parole piekluvei Galaxy platformai

https://galaxy.hpc.rtu.lv, kur bis iesp&ja veikt atlasito datu lejupieladi vai apstradi ar platforma

iebiivetiem bioinformatikas rikiem. Primaro datu izsniegSanas soli ir paraditi 4. attela.

AtlasiSana un
pieteikSanas
Curator

Piekluve
primarajeim datiem

Atbildigas personas

R Izsnieg8ana no HPC
pastiprinajums

4. attels. Petnieka piekluve sekvenceSanas primarajiem datiem

Savukart pieteikSanas tikai Galaxy platformas vai HPC resursu izmantoSanai ar saviem

datiem iesp&jama tiesa veida registréjoties https://hpc.rtu.lv.

Piekluvi izvéletajiem datiem nodroSina LBMC, ka Valsts ledzivotaju genoma datubazes
(VIGDB) galvenais apstradatajs atbilstosi Cilvéka genoma izpétes likuma un saistito Ministru
kabineta nosacijumiem. Izstradata informacijas sistéma uzglaba petijumu rezultata iegttos datus
par VIGDB iesaistitajiem génu donoriem. Lidz ar to nodrosinot p&tnieku piekluvi Cilvéka genoma
izpétes likuma 15. panta pirmo dala minétajiem paraugiem un datiem atbilstosi MK noteikumiem
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Nr.695 “Noteikumi par genoma datu baze uzglabato kod&to audu paraugu, kodéto DNS aprakstu,
kodgto veselibas stavokla aprakstu un kodéto genealogiju uzglabasanas un izsnieg$anas kartibu un
izsniegSanas akta veidlapas paraugu un tas aizpildiSanas un uzglabasanas kartibu”, p&tnieks var
izmantot iesp&ju ieght valsts pétijjumu programmas (VPP) rezultata iegiitos datus par
atbilstoSajiem génu donoriem. Lai nodro$inatu datu drosibu informacijas sasaistei tiek izmantots
unikals VIGDB kods. AtbilstoSi MK noteikumu Nr.695 “Noteikumi par genoma datu baze
uzglabato kodéto audu paraugu, kodeto DNS aprakstu, kodéto veselibas stavokla aprakstu un
kod@to genealogiju uzglabasanas un izsniegSanas kartibu un izsniegSanas akta veidlapas paraugu
un tas aizpildiSanas un uzglabasanas kartibu” prasibam, piekluve petijumos ieklauto génu donoru
VIGDB datiem un ar tiem saistito VPP pétijjumos raditajiem rezultatiem tiek nodroSinata
balstoties uz MK noteikumu pielikuma esoSas iesnieguma veidlapas pamata, iesniedzot Centralas
medicinas &tikas komitejas; citu &tikas komisiju un Genoma izpétes padomes atzinumus atbilstosi
konkréto petijumu specifikai. Piekluves kartiba datiem tiek realiz&ta atbilsto§i LBMC 2017. gada
3. aprilt apstiprinatajiem “Valsts Iedzivotaju genoma datubazes ieksgjie informacijas sist€émas
drosibas noteikumiem”. Sapemot piekriSanu no pétniekiem, kas izmantojuSi VIGDB un
informacijas sisteémas datus, tiek planots informaciju par pieprasijumu datu piekluvei ievietot art
VIGDB majaslapa.

LBMC sadarbiba ar iesaistitajam institiicijam nodroSina izveidotas infrastruktiiras
uzturéSanu ilgtermina.

Lai optimizétu COVID-19 saistito paraugu biobankas un asoci€to datu integrétas
platformas veiksmigu izmantoSanu pé€tniecibas un veselibas apriipes vajadzibam, ierosinam
steidzami veikt izmainas Cilvéka genoma izpétes likuma un visos ar So likumu saistitajos
normativajos aktos. IpaSu uzmanibu nepiecieSams pieverst:

1) novecojosajam tehniskajam un droSibas prasibam attieciba uz datu uzglabasanu,
parnesi un izmantoSanu, kas neatbilst misdienas esoSajiem datu apjomiem un
informacijas tehnologiju attistibas pakapei,

2) nosacfjumiem, kas nodroSinatu VIGDB un ledzivotaju genoma valsts registra
darbibas optimizeSanai, lai nodroSinatu iesp&ju otrreiz&jo medicinas datu sasaisti ar

VIGDB uzglabatajiem un petijumos iegiitajiem datiem.
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Visoptimalakais risinajums ir jauna Biobanku darbibu regul&josa likuma izstrade un

apstiprinasana.

2. Datu glabasanas un apstrades HPC infrastruktura

Datu apstrade HPC infrastruktiira notiek pec $adas shémas (paradits 5. att€la): primarie
dati no LBMC lokalas datu glabatuves tiek parsiititi uz RTU HPC centra infrastrukttiru, kur tie
tieck saglabati augstas veiktsp&jas datu glabatuvé. Datu parraidei tiek izmantots Latvijas
Akadeémiskais datortikls, kas ar MikroTik un LMT atbalstu 2020. gada tika pilnveidots Genomikas
datu tikla izveides projekta ietvaros. Datu glabatuve ir savienota ar skaitloSanas klasteri —
daudzprocesoru sistemu, kas spg&j izpildit lielu skaitu apstrades uzdevumu paraléli, tadgjadi
paatrinot rezultatu iegtiSanu. lesp€ja atri apstradat datus ir kritiski svariga, ja no rezultata ir atkariga
lémumu pienemsana, piemeram, par epidemiologiskajiem drosibas pasakumiem.

Genoma vai metagenomu paraugu primarie dati parasti tiek analiz&éti nevis pa vienam
paraugam, bet komplektos. Tipiskais vienlaicigi analiz€jamo SARS-Cov-2 genoma paraugu
skaits, lai parbauditu, pieméram, noteiktas mutacijas esamibu, ir lidz 100. Katram genoma
paraugam tiek izmantoti divi lidz tris procesora kodoli, attiecigi kop&jais nepiecieSsamas
infrastruktiiras apjoms ir Iidz 300 procesora kodoliem. Savukart viena metagenoma parauga
analizei parasti nepiecieSami astoni lidz 16 kodoli, kas skaitloSanas infrastruktiiras prasibas
palielina vél vairak. Pie nepietieckama resursu apjoma apstrades uzdevumi tiks veikti secigi viens
péc otra, pagarinot kop€jo apstrades laiku. ArT datu glabatuves veiktspé&ja ir atkariga no vienlaicigi
veicamo uzdevumu skaita, jo tai jaspgj nodroSinat datu nolasiSanu un rakstiSanu uzdevumu
izpildes laika. VElama veiktsp&ja var tikt sasniegta ar slodzes balans€Sanu uz vairakiem datu
glabasanas serveriem/disku masiviem, ka arT konfiguracija izmantojot Solid State Drives (SSD)
diskus.

Datu analizes rezultati tiek saglabati HPC infrastruktiira, organizgjot tos datu kataloga,
kam var piekliit autoriz€ti lietotaji, izmantojot speciali Sim noliikkam izveidotu saskarni . Primaro
datu un starprezultatu atstaSana HPC datu glabatuvé lauj gan projekta grupas, gan citiem

petniekiem vajadzibas gadijuma veikt atkartotu So datu analizi pie citiem ievades parametriem.
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Data tranfer from LBMC Interface for data access
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5. attels. Datu glabasanas un apstrades risinajuma galvenie elementi

Remote data analyses

2.1. Risinajums datu glabasanai un pieejamibas nodrosinasanai

Pirms projekta realizacijas Latvija nebija piemérotas saskarnes HPC infrastruktara
izvietoto failu piekluvei. Dati bija pieejami tikai HPC klastera lietotajiem, attalinati ar SSH
protokolu pieslédzoties piekluves serverim, kas savienots ar tikla datu glabatuvi (Network
Attached Storage). Tapéc, ka viens no projekta uzdevumiem tika izvirzits viegli lietojamas un
drosas saskarnes izveide HPC datu glabatuvé izvietoto COVID-19 datu pieejamibai, kas

nodroS$inatu:

e datu piekluvi autoriz€tiem pétniekiem, kas nav esoSie HPC infrastruktiiras lietotaji un
neparzina HPC vides specifiku;
e iesp&ju veikt automatizetu datu apmainu ar argjam platformam, tostarp Microsoft Azure

datu ezera infrastrukturu.
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So mérku sasniegSanai ir izveidotas divas saskarnes ar dazadu funkcionalitati:

e Lai jau pasa projekta sakuma nodroSinatu datu pieejamibu projekta partneriem un

integracijai ar datu ezeru, tika izveidota vienkarsa Nginx [https://www.nginx.com/] bazéta

saskarne, kas servé failus no HPC datu glabatuves. Piekluvei tiek izmantots HTTPS
protokols ar WebDaw funkcionalitati  (autorizétiem lietotajiem  pieejams

https://c19data.hpc.rtu.lv). Saskarnes piemérs interneta parlikprogramma paradits 6.

attéla.

« c © & httpsy//c19datahpcrtuly so e a 4N @D » o =

Index of /
File Name | File Size | Date |
data_sample/ - 2020-Sep-03 13°13
genome/ - 2020-Sep-18 06:34
gwas/ - 2020-Nov-19 14:47
metadata/ - 2020-Nov-27 1513
metagenome/ - 2020-Sep-18 06:45
reference_genome/ - 2020-Nov-10 14:01
transcriptome/ - 2020-Nov-06 12:39

6. attels. Nginx bazeta HTTPS saskarne

e Funkcionala zina plasaks risinajums — Galaxy datu apstrades platforma, kas tiks izmantots
ka primara saskarne lietotajiem. Papildu datu izgtSanai, platforma dod iesp&ju veikt ari
atlasito datu analizi ar jau instalétiem bioinformatikas rikiem un iepriek§ sagatavotam
apstrades darbplismam grafiska vide, ka arT programmatisku datu piekluvi un mijiedarbi
ar platformu caur Galaxy API (Applications Programming Interface). Galaxy saskarnes

piemérs interneta parlukprogramma paradits 7. att€la.
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L] Mame 12 Description DataType Size State

7.a. Lietotaju grafiska saskarne 7.b. Galaxy API

7. attels. Galaxy platformas nodroSinatas saskarnes datu piekluvei

Lietotaju autentifikaciju un piekluves tiesibu parvaldibu abam saskarn€ém nodroSina
savienojums ar HPC infrastruktiiras centralo Lightweight Directory Access Protocol (LDAP)
serveri, bet sistéma ir konfiguréjama ar citiem argjiem LDAP/aktivas direktorijas serveriem.
Papildu piekluves tiesibu parvaldibu atseviSku mapju vai failu Iimeni nodroSina Galaxy iebiivétie
autorizacijas mehanismi. Lietotaju registracija datu piekluvei notiek caur metadatu vizualizacijas
un atlases riku Curator (skat. 4. nodala). Ka tika aprakstits 1. nodala, metadatu vizualizacijas un
atlases riks Curator nodroSina datu identificESanu un pieprasijumu, nosiitot attieciga lietotaja
atlases parametrus datu publicétajam. Atlases parametrus datu publicétajam sist€ma potenciali spgj
padot ne tikai pazinojuma veida, bet arT automatiski aizsttit strukturéta objekta (JSON) lai padotu
tikai atlasTtos datus uz datu apstrades platformu (ka, pieméram, Galaxy).

HPC datu glabatuve izvietotie Latvijas COVID-19 pacientu dati ir organizéti kataloga,
kas ir struktur€ts atbilstosi projekta istenoSanas gaita iegtitajiem datu tipiem. legitie datu tipi ir
Sadi:

e virusa pilna genoma sekvencéSanas dati (direktorija genome);

e mikrobioma sekvencéSanas dati (direktorija metagenome);

e COVID-19 pacientu genotipéSanas dati (direktorija gwas);

e perifero asins $tinu transkriptoma sekvencésanas dati (direktorija transcriptome);

e paraugu metadati, kas satur citokinu mérjjumus, biokimiskos datus, aptaujas

(direktorija metadata).
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Ja attiecinams, katram datu tipam izveidotas tris apaksdirektorijas, kas satur:
e icvades datus ar skaidrojosu metadatu failu (direktorija raw);

e starpposmu failus, kas tiek saglabati, lai lautu atkapes no standarta datu analizes

darbplasmas (direktorija intermediate);

e galvenos rezultatus (direktorija results).

Kopégjais kataloga pieejamo datu apjoms ir 2.7 TBaiti un 1644 datu vienibas (2021. gada
31. marts), kas ir tikai neliela publiska dala no kop&ja ar primaro datu apstradi saistita datu apjoma.
Projekta TstenoSanai laika lielakais nepiecieSamais datu apjoms sasniedza 112 TBaitus, kas ietver
primaro datu, datu analizes rezultata raditos starprezultatu, rezultatu datu apjomu. Nosleédzot
projektu, datu glabatuvé novietoti visi bitiskie projekta otras darba pakas “Veikt standartizétu
paraugu analizi, lai noskaidrotu biokimiskos, genétiskos, citus molekularos un imunologiskos
faktorus” rezultata iegutie dati, kuru apjoms ir 35 TBaiti. Nemot véra uz datu platformu
attiecinamo konceptu par atvértu piekluvi pétniecibai, kop€jais datu apjoms projekta
pecuzraudzibas perioda bus atkarigs no p&tnieku intereses par datu platforma deponétajiem datiem,
petijjumu meérkiem, pétniecibas rezultata raduSos sekundaro datu apjoma un to piemeérotibas
ilgtermina izmantoSanai.

Datu glabasanas risinajuma saskarnes izvietoSana IZM akadémiskaja datu centra uz RTU
riciba esosas OpenStack makonskaitlosanas platformas nodroSina pakalpojumam augstu
pieejamibu un tieSu savienojumu ar Latvijas Akadémisko datortiklu. Projekta ietvaros tika
pilnveidots OpenStack platformas savienojums ar datortiklu 10 Gb/s parraides atruma atbalstam.

Augsta tikla caurlaidsp&ja un efektivi parraides protokoli ir kritiski svarigi, lai atri parsititu
datus no vietas, kur sekvencéSanas primarie dati tiek iegiiti, uz HPC datu glabatuvi, ka art lai
nodro$inatu datu piekluvi caur saskarni gala lietotajiem. Projekta ietvaros tika testets faktiskais
parraides atrums 10 Gb/s tikla savienojumam starp LBMC un RTU HPC centru, izmantojot
dazadus plasi izmantotus datu parraides rikus. TesteéSana iegiitie rezultati ir pielietoti, lai uzlabotu
Latvijas Akadeémisko datortiklu un datu glabaSanas infrastruktiiru genoma datiem Genomikas datu

tikla iniciativas ietvaros.
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2.2. HPC datu apstrades riki

HPC Kklasteris nodroSina vidi skaitloSanas uzdevumu/datu apstrades veikSanai. Lai

sasniegtu projekta izvirzitos mérkus un dotu iesp&ju petniekiem veikt COVID-19 sekvencéSanas

datu analizi, klastera programmatiras vide ir sagatavota ar aktualajiem atvérta koda

bioinformatikas rikiem:

Sekvencu pielidzinasanas riki (Bowtie2, MAFFT, STAR, DIAMOND, VSEARCH);
Variaciju un mutaciju noteikSana un anotésana (BCFtools, DeepVariant, LoFreq, Strelka2,
VarScan, VEP);
Nolasijumu pielidzinajumu un variantu failu manipulacija (SAMtools, VCFtools);
Nolasijumu taksonomiska klasifikacija (Kraken2);
Taksonomiskas kompozicijas noteikSana (Bracken, MetaPhlAn2, MetaPhlAn3);
Metagenomisko datu funkcionala profilésana (HUMANN2);
Patogénu genomisko datu potenciala pielietoSana zinatnei un sabiedribas veselibai
(Nextstrain);
Sekvencésanas datu kvalitates kontrole (FastQC, Fastp, Trimmomatics).

AtseviSkas programmatiiras paketes (GATK4, DeepVariant, DIAMOND, HUMANN,

VEP) ir ieviestas ka Singularity konteineri.

Programmatira ir pielagota izpildei uz HPC klastera, kas ietver:

sagatavotus programmatiiru/riku ieladéSanas modulus;

[ CEui-1 ~]$ module avail bio

—————————————————————————————————————————— /opt/exp soft/modulefiles -----———----————mmmmmmm o

bio/becftools/1.10.2 bio/humann2/2.8.1-sg bio/samtools-1.9
bio/bowtie2/2.4.1 bio/humann2/2.8.1 (D) bio/samtools/1.10
bio/bracken/2.5 bio/kraken2/2.0.9-beta bio/star/star-2.7.5c-test
bio/deepvariant/1.0.0-test bio/lofreq/2.1.5-test bio/strelka/2.9.10
bio/deepvariant/1.0.0 (D) bio/mafft/7.471 bio/trimmomatic/0.39
bio/diamond/2.0.3-sg bio/metaphlan2/2.6.0-test bio/varscan/2.4.4
bio/fastp/0.21.0 bio/metaphlan2/2.7.7-conda (D) bio/vcftools/0.1.17
bio/fastqc/0.11.9 bio/metaphlan3/3.0.2-conda bio/vep/101-sg
bio/gatk/4.1.8.1-sg bio/samtools-0.1.18 bio/vsearch/2.15.0

programmatiiras palaiSanas skriptus saskana ar lietotaju vajadzibam, pieméram, BCFtools;
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f! /bin/bash

#PBS -N testBcftools ### any convinient job name for TORQUE

#PBS —-q batch

#PBS -1 walltime=1:00:00 ### wall clock time (execution time): hh:mm:ss
#PBS -1 nodes=1:ppn=6

#PBS -j oe

$PBS -0 testBcftools.out ### name of output file

module load bio/bcftools/1.10.2 ### change to currentmodule name

i## Switch to the working directory; by default TORQUE launches processes
#H# from your home directory.

cd $PBS_O_WORKDIR

time bcftools query -f '$CHROM %POS $%$REF %ALT{0}\n' ALL.chrlé6.phasel release
v3.20101123.snps indels svs.genotypes.vcf.gz

e papildus skriptus atsevisku programmatiiru ievades failu tiriSanai,

e optimalus ievades parametrus virknes vai paral€élam izpildes reZimam klasterT.

HPC klastera piekluve tiek nodro$inata registr&joties https://hpc.rtu.lv

2.3. Datu apstrade Galaxy platforma

Standarta HPC vide prasa no lietotaja priekSzinasanas HPC klastera un Linux
komandrindas izmanto$ana. Lai dotu ar1 iesp&ju pé€tniekiem bez $adam priekSzinaSanam veikt
vienkarSas datu apstrades operacijas, projekta ietvaros tika ieviesta Galaxy datu apstrades

platforma [https://galaxyproject.org/], kas tika integréta ar ar ieprieks aprakstito COVID-19 datu

glabasanas risinajumu. Galaxy vidé var veikt SARS-Cov-2 filogenétisko analizi, izmantojot viegli
lietojamus grafiskus rikus, tadejadi laujot plasakam petnieku lokam analizét primaros datus no
projekta izveidota COVID-19 datu kataloga. So vidi var izmantot, pieméram, Nacionala references
laboratorija.

RTU HPC infrastruktiira tika izveidota lokala Galaxy platformas instance (pieejama Seit

ar autorizaciju: https://galaxy.hpc.rtu.lv), kas tika savienota ar RTU HPC Kklasteri, laujot uz to

novirzit intensivus apstrades uzdevumus. Platforma ir ieviesti tie pasi bioinformatikas riki un
darbpliismas, kas ir sagatavoti RTU HPC klaster1. Pieméram, 8. attela var redzet grafisku kvalitate

kontroles atskaiti, kas iegiita ar FastQC riku Galaxy platforma.
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8. attels. Kvalitates kontroles atskaite Galaxy platforma

Papildus ir ievestas Galaxy darbpliismas SARS-Cov-2 analizei, balstoties uz “Best
practices for the analysis of SARS-CoV-2 data: Genomics, Proteomics, Evolution, and

Cheminformatics [https://covid19.galaxyproject.org/]” saskana ar ieteikumiem?. 9. attgla paradits

vizuals darbplismas piemérs Illumina generétu SARS-Cov-2 primaro datu priekSapstradei, kas ir

pieejams uz projekta ieviestas Galaxy platformas.

Copy of COVID-19: Read pre-processing (llumina)

Webpage (hm)

00 lumina Pared end @ %
colietion

Ea—

F Miap with BWA-

9. attels. SARS-Cov-2 primaro datu priekSapstrades darbpliisma

L Baker D, van den Beek M, Blankenberg D, et al. No more business as usual: Agile and effective responses
to emerging pathogen threats require open data and open analytics. PLoS Pathog. 2020 Aug 13;16(8):1008643. doi:
10.1371/journal.ppat.1008643. PMID: 32790776; PMCID: PMC7425854.
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3. Datu kombinacija un transformacija datu ezera

Datu kombinacijas, transformacijas un analizes platforma (Microsoft Azure datu ezera
projekts, Nr. KC-PI-2017/102, “Uz genoma un veselibas datiem balstitas véza prognozesanas
infrastruktiiras izveide”) nodroSina klinisko, fenotipisko un genétisko datu (péc sekundaras
analizes) datu kratuvi un datu transformacijas, kombinacijas darba pliismas, kas lauj sagatavot
datus talakiem datu analizes soliem. Infrastruktiira nodroSina integrétus datu analizes rikus
nodrosinot iesp&ju veikt, piem&ram, masinmacisanas datu analizi, ka ar7 laujot veikt datu analizi
izmantojot alternativos datu analizes risinajumus, ko nodroSina HPC infrastruktiira.

Microsoft Azure datu ezera infrastrukturas instance ir uzstadita un pielagota tieSi $1
projekta vajadzibam (instances shematiskai att€lojums paradit 10. attélu), izmantojot logiskas
lietotnes tiek nodrosinata datu integréSana starp infrastruktiiras elementiem. Datu transformacijas
un kombinacijas uzdevuma nodro$inasanas konteksta ir jaizcel kliniskie un fenotipiskie dati,
genétisko datu sekundaras analizes rezultati un primarie genétiskie dati. Katram no miné&tajiem

datu veidiem tiek nodroSinata sava datu apstrades un transformacijas darba pliisma.

Microsoft Azure datu ezera infrastruktiras instance

R Storage Account (blob storage)
+/ | Logic Application [
«WebStoraceMonit . mmm Container «metadatan
HPC datu glabatuve -—ﬂ"—' «WebstorageMonitoring?
T e ) fan ainer «geneoutput»
(dazadas datu mapes) 1
o pp on 'h..
Epplicat Container «documents»
«mergeMetadata» Ii
Container «combineddata» I ( 1o ot
Galaxy servera AP |/ ?l | V'I'E.uda_. J.
Logic Application ; me Container «metadatajson» S— | viZUalizacljas un
«processCsvForStatistics» li atlases riks Curator
lfaﬂ tainer «requestinput» —
2 A o“a 'Eilt |
4/ | Logic Application «applyFilters» |

Container “requestoutputs ‘\

3 | DataBricks datu transformacijas pliismas
Patlaik ir registréti 10 da#adidatu
transformacijas darba plasmas skript

10. attels. Microsoft Azure datu ezera infrastruktiiras instances shematisks attelojums

Klmisko un fenotipisko dati sakotngji tiek novietoti HPC datu glabatuvé atseviska darba
mapé (skat. 11. att€lu), un projekta izstrades laika ir saskanots, ka klinisko un fenotipisko datu

formats ir XLSX, kur katrs XLSX fails reprezent€ vienu datu tabulu.
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& c & cl9data.hpertulbe/metadata/

Index of /metadata/

File Name |
Parent directory/
21.09_Citokini_rezultati_Covid-19.xlsx
Biokimija_BioChemistry.xlsx
Telefonintervijas_ME_HNS.xlsx
Telefonintervijas_Medikamenti.xlsx
Telefonintervijas_Simptomi.xlsx
Telefonintervijas_VisparejieDati.xlsx

metab01 _piemers.xlsx

11. attels. Klinisko un fenotipisko datu mape HPC datu glabatuve

Datu ezera infrastruktiiras logiska lietotne “WebStorageMonitoring” uzrauga HPC datu
glabatuves atseviskas darba mapes saturu ar kliniskajiem un fenotipiskajiem datiem. Identificgjot
datu korekcijas, tiek iniciéts klinisko un fenotipisko datu transports uz datu ezera infrastruktiiras
pagaidu datu kratuvi (konteineris “metadata”), lai veiktu datu transformacijas un kombinacijas
darba pliismas un iegtitu turpmakai datu analizei derigus datu masivus.

Genétisko datu sekundaras analizes dati arT tiek glabati HPC datu glabatuve atseviSka
darba mapé, un katra parauga sekundaras analizes datu komplekts tiek noforméts ka atsevisks VCF
formata fails. Datu ezera infrastruktiiras logiska lietotne “WebStorageMonitoring” uzrauga ari
genétisko datu sekundaras analizes mapes saturu un, identificgjot jaunu vai labotu failu, inicié datu
failu transportu uz datu ezera infrastruktiiras pagaidu datu kratuvi (konteineris “geneoutput” un
“documents”), lai veiktu datu transformacijas un kombinacijas darba pliismas un iegiitu turpmakai
datu analizei derigus datu masivus.

Gengtiskie primarie dati netiek transportéti uz datu ezera infrastruktiiru, ta vieta,
izmantojot datu ezera infrastruktiiras logisko lietotni “mergeMetadata”, no HPC datu glabatuves
tiek nolasiti primaro datu raksturojoSie dati. Ka ar par primarajiem datiem tiek veikti pieprasijumi
uz HPC infrastruktiras Galaxy serveri, lai iegttu papildu raksturojoSo un piekluves informaciju.
legiita genétisko primaro datu raksturojosa informacija tiek apstradata lidzigi ka klinisko un
fenotipisko datu komplekti (novietoti konteineri “metadata’), lai nodroSinatu So datu masivu
nodosanu metadatu vizualizacijas un atlases rikam Curator.

Datu transform&Sanas un kombinéSanas darba pliismas tiek inici€tas secigi. Ka viens no

piem&riem datu transformé&Sanai ir biokimisko citokinu Iimenu datu apvieno$ana ar genétisko datu
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sekundaras analizes rezultatu. Datu transforméSana un apvieno$ana tiek nodrosinata, izmantojot
skriptus un datu ezera “Data Bricks" komponenti, kas ir izstradati tiesi $1 projekta datu apstradei.
Sada pieeja nodrosina minimalu cilvéka iejaukSanos datu transporté$ana, transformacija un
kombinacija, nodrosinot atkartotu uzdevuma izpildi, ja ir pieejami papildinatie datu masivi. Datu
pagaidu kratuves, transformacijas starpposmi un gala transformacijas rezultati tiek novietoti

dazados datu ezera kratuves konteineros (skat. 12. attelu).

| | ['= Upload L Download > Open Mewy
4 17 BLOB COMNTAINERS € 3w ] Active blobs (defaulty v | | gene..
1 bineddat:
FomBInedata MAME A~ RCCESS TIER  ACCESS TIER LAST MOIL
datafordashboard W) CO0084ncf  Hotiinferred)
1 documents [ cO0095mcf  Hot (inferred)
- [ ws00lwef  Hot(inferred)
documentsexcel (3 WSD02wef  Hof finferred)
1 geneinput [ ws003wef  Hot(inferred)
_ [ wsi0dwef  Hot(inferred)
R [ VSOL0wef  Hat (inferred)
1 netadata 4 wsilzwef  Hotiinferred)
_ taddata [ ws0l3wef  Hot(inferred)
retadatajsan [ Wslldwef  Hot (inferred)
1 processeddocurnents [ ws0l%wef  Hotinferred)

1 ecuestinout (4 ws20wef  Hot(inferred)
4 P [ Vs0Ziwef  Hat (inferred)
requestautput (4 wsi2dwef  Hot(inferred)

12. attels. Datu ezera infrastruktiiras datu konteineri

Datu transforméSanas un kombin&S$anas darba pliismu rezultata tiek raditas datu kopas
(CSV faili), kas reprezenté analiz€jamas datu kopas (konteineris “combineddata”). Lai
nodroSinatu sagatavoto datu vizualizaciju, ir izstradata logiska lietotne metadatu generéSanai
“processCsvForStatistics”. Uzgenerétie metadati JSON formata tiek novietoti datu ezera
konteinerT “metadatajson”, un tiek nodrosinata piekluve Siem datiem no metadatu vizualizacijas
un atlases rika Curator. No metadatu vizualizacijas un atlases rika Curator tiek sagaiditi datu
vaicajumu pieprasijumi JSON formata (konteineri “requestinput”). Datu ezera infrastruktiras
logiska lietotne “applyFilters” nodroSina datu vaicajumu pieprasijumu izpildi datu konteinerl
“combineddata” registrétajam datu kopam un sagatavo apakskopas atbilstosi defingtajiem
vaicajumiem (lai tos var talak nodot datu analizes uzdevumu veikSanai). PaSreiz€jais logiskas

lietotnes “applyFilters” risinajums sagatavotas apakskopas registré konteineri “requestoutput”,

kam ir piekluve LBMC atbildigajam personam.
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4. Datu vizualizacija

Metadatu vizualizacijas un atlases riks Curator projekta ietvaros tiek izmantots savakto
datu vizualizacijal un iesp€jai veikt pieejamo datu atlasi, tadgjadi nodrosinot reallaika datu
apakskopu identifikaciju, kas laus p&tniekiem p€c pieprasijuma veikt reallaika datu identificésanu
un pieprasijumu turpmakas izmantoSanas noltkiem. Metadati, kas tiek periodiski generéti no
savaktajiem datiem, ar speciali izveidota skripta palidzibu tiek periodiski nolasiti no datu ezera un
aizsutiti uz Curator riku. P&c sanemsanas, risinajums veic metadatu transformaciju uz lietotajam
draudzigo, vizualo att€lojumu (sk. 13. att€lu), sniedzot iesp&ju pétniekiem veikt vaicajuma

darbibas, lai identific€tu nepieciesamas datu apakskopas.

COVID-19 Cytokine dataset

IL17A (pg/mL)

IFN-y (pa/ml) s 2278
GM-CSF (pa/mL)
VEGF-A (pa/mL) e -
TNF-u (pg/mL) 28 & 1264
send Request
MCP-1 (pg/mL) 2316
1P-10 (pa/mLy 248
MIB-IR (pg/mL) . 878

1L (pg/mL)

PDGF-AB/BB (pg/mL) - @2

IL-8 tpa/mL)

IL18 (pg/mL)

MIP-la (pg/mL)

1L-6 (pa/mL)

Sum of filters: O

14. attels. Ekranuznémums no automatiski generétas metadatu vizualizacijas, ko izmanto pétnieki

datu atlasei un pieprasijumu veikSanai
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Kad attiecigais pieprasijums ir izveidots, tas tiek att€lots vizuala forma, ka arT tiek nostitits
ka pazinojums datu publicétajiem gan platformas saskarng, gan ka strukturéts objekts (sk. 14.
attelu).
Lovc

COVID-19 Cytokine dataset

Ip-10: 371.3-12572

II-17a: 13.2-931

Vegf-A: 3-4615

Sum of filters: 3

Subtotal data items: 1

14. attels. Sanemta pieprasijuma attélojums ar atlases Kritérijiem metadatu vizualizacijas un

atlases rika Curator

Metadatu vizualizacijas un atlases riks Curator tiek nodroSinats sadarbiba ar Latvija
izvietotu digitalas veselibas jaunuzn€mumu “Longenesis”, nodroSinot metadatu vizualizaciju un
iespgju veikt datu identificeSanu un atlasi p&tniekiem - potencialiem pétniecibas sadarbibas

partneriem, ka arT pétijuma sponsoriem (https://www.longenesis.com/curator).
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5. Sekundaro datu analize

Lai nodroSinatu pamatu turpmakiem pé€tniecibas pasakumiem ar ilgtermina ietekmi,
pétljuma izmantoti vairaki masinmaciSanas algoritmi, kas nodroSina sekundarajai analizei sniegto
datu analizi un vizualizaciju. Testa gadijuma grupa izmantoja klasterizaciju normaliz&tu datu kopa
(vispargja pieeja praktiskaja masinmaciSanas procesa, lai skaitliskas vertiba izteiktu vienota
vertibu skald). Izmantotais testa gadijums saknojas Python skriptu lietoSana, kas lauj mums
izmantot konteineru risinajumus, pieméram, Dokers platformu (skat. 15.att€lu), lai nodroSinatu
horizontdlu mérogojamibu. ST pieeja atbilst augstas pieejamibas datu analizes risindjuma
ilgtermina mérkiem - $aja konteksta augsta pieejamiba ir sist€mas nodroSinat pasiba p&tnieku

piekliisanai datiem, nemot véra faktisko noslodzi.

‘
g i Dokera datne % Dokéra datne III

Pétnieka dators Azure dokera Azure konteineru
registrs instances

15. attéls. Azure konteineru izmantoSanas shéma

Pieeja lauj integrét dazadas konfiguracijas izpildamos skriptus (un ne tikai), izol&jot no
citiem, ka arT laujot kopa vienota konteinera faila pievienot izpildei nepiecieSamas specifiskas
bibliotekas, ka art citus papildinajumus, kas ir specifiski konkrétam skriptam. Toméer biitiskaka
priekSrociba ir sp&ja balansét kop&jo slodzi uz sisteému, laujot pielagot sistemas mérogu konkréti
risinamam uzdevumam.

Dokera infrastruktiiras, kas nodroSina konteineru izmantoSanu, ideja att€lota 16. attela.

Izveidotais risinajums kopuma demonstré iesp&ju izveidot sarezgitus datu analizes un
apstrades procesus, kas ir neatkarigi no programmatiiras un aparatiiras risinagjumiem. Tas nozimé,
ka izstradato datu apstrades un analizes darbplismu ir iesp&jams darbinat, ka esoSajos Azure
saknotos datu ezeru risinajumos, ta ar1 specifiskos datu apstrades risinajumos, kads ir RTU HPC
risinajums. Tadejadi petniekam tiek atvieglota datu analizes modelu izstrade un faktiski prasa tikai
sp&ju sagatavot konteineru (ipasi izveidotu datni, kas satur datu analizes programmatiira un
nepiecieSamas treSo pusu bibliotekas). Atbilstosi risinajumam, konteiners péc tam var tikt izpildits

atbilstoSaja programmatiras infrastruktira. Lai ar1 pilnigs dokera risinajums nav implementets, ir
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izveidotas butiskakas risindjuma komponentes un jau Sobrid tiek nodroSinata abstrakcija no
konkrétas programmatiiras infrastruktiras pakalpojumiem, jo tiek izmantoti datu analizes skripti

konkretu specifisku analizes programmatiiras vieta.

Image datnes

Konteineri Klienta saskarne
doker CLI
\ REST API ’
Parvalda Serveris Parvalda
! dokera process (deamon) j

-.=
AREER
Tikls d Datu masivi

16. Attels Dokera infrastruktiiras konceptuala shéma

CLI (Command line interface), REST API (Representational state transfere Application programming interface)

Pasreiz€ja implementacija nodroSina smilSkastes (angl. sandbox) risinadjumu projekta
komandas pétniekiem, ka arT ar&jiem pétniekiem, kas strada pie genomu datu analizes. SmilSkaste
izmantotie dati tika izveidoti un modificéti, lai varétu izmantot vispargjas nozimes analizes
sisttmas vai pielagotus risinajumus (pieméram, Saja gadijuma Python skriptos Tstenotus
klasterizacijas algoritmus), tadgjadi atverot datus un visu infrastruktiru plasakam pé&tnieku
klastam.

Demonstracijas nolikam tika izmantoti tris klasterizacijas panémieni (viens no tiem
att€lots 17. attela): skengjosie klasterizacijas algoritmi (pieméram, DBScan), uz klasteru centru
izveidi orientéti (pieméram, KMeans — K-vidgjie centri) un hierarhiskas klasterizacijas algoritmi.
Demonstracijai tika izveléts KMeans tipa algoritms, kas sniedza labaku rezultatu, neka minétas
citas metodes. P&tljuma ietvaros galigds demonstracijas algoritmu komplekta iegiiSanai tika
izmantoti arT cita veida klasterizacijas algoritmi, bet to sniegtie rezultati bija salidzinosi vaji, tadel
tie nav ieklauti galigaja atskaité. Tadejadi tika parbaudita iesp&ja izmantot dazadus algoritmus

vienas un tas pasas darbpliismas ietvaros.
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Datu glabasana, integréjot to ar Galaxy vidi, ievie§ un demonstré datu apstrades

darbplismu, kas nav atkariga no konkréta datu analizes algoritma vai ta izstrades platformas,

atvieglojot ta izmantoSanu pé&tnickam no dazadiem IKT, genomu, medicinas vai citiem ar datiem

saistitiem pétijumiem. Ir jauzsver, ka lai nodroSinatu pétnieku &rtu piekluvi datiem, ka ar1 ertu

pétijumu Solu atkartosanu vienota darbpliisma, tika izvelets riks Galaxy, kas 11dz §im Latvija nav

lietots, ka arT citur tas parasti tiek lietots cita konteksta. Tadel secinajums par vides piem&rojamibu

Latvijas p€tnieku vajadzibam ir biitisks.

SmilSkaste ievie$§ divas datu apstrades darbpliismas — citokinu un biokimisko analizi.

Abos gadijumos darbpliisma tiek Tstenoti §adi galvenie soli:

Lieko datu kolonnu atlase un izslégSana no datu kopas;

Katram atribiitam tiek novertéts un attélots veértibu sadalijums;

Lai izvairitos no rezultatu nepareizas interpretacijas, tiek veikta vertibu mérogosana,

Datu kopas reducés$ana, izmantojot PCA (no anglu val. Principal Component Analysis)
algoritmus;

Klasterizacija (demonstracijas noliikos tiek izmantota K-Vidgjie (K-Means) metode);

Vértibu sadalijuma un klasteru vizualizacija (pieméri apliikojami 17.attela).

17. attela redzama vizualizacija lauj identifict datos novérojamos klasterus, ka ar1 vértibu

sadaltjumu klasteros.
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17. attels. Klasterizacijas un vértibu sadalijuma piemérs, kas ir dala no datu apstrades
darbpliasmas

Tadgjadi izveidota vienota COVID-19 pétniecibas atbalsta informacijas sist€ma
nodroSina pilnvertigu attalinatu p€tnieka darba vietu COVID datu analizei — datu izgiiSanai,
integracijai ar citam datu kopam, vizualizacijai, primarajai un sekundarajai analizei. Piedavatais
tehniskais risinajums nodroSina datu uzglabasanas un apstrades slodzu balanséSanu datu centros
vairakas institicijas (RTU, LU un LBMC). Tapat izstradata pieeja ir &rti mérogojama un,
papildinot to ar jaunam darbpliismam, izmantojama ne tikai COVID-19, bet ar1 citu pétijumu
veikSanai.
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