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CLARK
� CLAssifier based on Reduced K-mers

� Määrab iga lugemi eraldi (nagu Kraken)

� Suur töökiirus – väidetavalt kiirem kui Kraken

� Suudab määrata viiruseid, baktereid ja ilmselt ka 
muud (olenevalt andmebaasi ülesehitusest), aga 
mõeldud eelkõige bakterite detekteerimiseks

� Mõeldud töötama eelkõige liigi/perekonna 
tasemel (tase tuleb ise määrata alguses)

� Ei kasuta juhtpuud määramisprotsessis



CLARK - andmebaas

� Võimalik kasutajal ise luua, defineerides eraldi iga 
„märklaua“ ning nende jaotuse mingi kindla 
taksonoomia piires

� Andmebaasi ei saa alla laadida, ehitatakse algul üles 
(2700+ RefSeq bakterit üle 8h)

� Igast märklauast tehakse k-meride list ja iga k-meri 
kohta märgitakse märklauad, kus  nad esinevad ning 
esinemiste arv

� Viimase sammuna visatakse minema kõik k-merid mis 
esinevad rohkem kui ühes märklauas 



CLARK - märklauad
/storage8/bakter1.fasta bacillus

/storage8/bakter2.fasta bacillus

/storage8/bakter3.fasta clostridium

/storage8/bakter4.fasta bacillus

/storage8/bakter5.fasta clostridium

/storage8/bakter6.fasta bacillus

.txt fail kus on FASTA aadress ning kasutaja poolt määratud 
taksonoomiline klass (ei ole NCBI taksonoomiast sõltuv)

Automaatselt ehitatakse andmebaas mitte taksonite nimede, 
vaid ID-numbritega



CLARK - tööpõhimõte

1. Sisse antud lugemid tehakse k-merideks

2. Otsitakse kõik k-merid lugemist, mis esinevad 
andmebaasis

3. Lugem määratakse sellele taksonile, mille k-mere esineb 
kõige rohkem, juhtpuud ei kasutata ning seega saab 
määrata ainult üht taksonoomilist taset

4. Määramisele antakse ka usaldusväärtus, valemiga: conf = 
h1 /(h1+h2) | h = k-meri esinemise arv



CLARK – erinevad variandid

1. CLARK – L (light) – analüüsib vaid osa k-meeridest (iga 27-
meri kohta jäetakse 4 järgmist mitte ülekattuvat vahele)

2. CLARK – e (express) – analüüsitakse samuti vähendatud 
hulka k-mere (ainult mitte ülekattuvad) ning määramine 
tehakse esimese k-meri järgi mis andmebaasist vaste saab

3. CLARK põhiprogramm kiirendatud kujul – kui üks 
andmebaasis olev organism on rohkem kui poolte 
võimalike k-meridega matchi saanud määratakse kohe ja 
lõpetatakse edasine analüüs

CLARK-L ja CLARK-e väga sarnane miniKrakenile



CLARK – võrdlus NBC ja 
Krakeniga

CLARK on tundlikum ja kiirem kui Kraken. NBC jääb mängust 
välja, sest on liiga aeglane – praktiliselt ei ole võimalik 
kasutada



CLARK – võrdlus ja tulemused

1. Raske aru saada, mis andmebaasiga Krakenit kasutati (default andmebaasis 
on ka arhed ja viirused) – kas andmebaasid on võrdsed?

2. Kui k-meride pikkused on samad, siis peaks CLARK ja Kraken saama liigi kohta 
(Kraken liigi ja alamate taksonite) sama palju k-mere – kuidas saab Krakeni 
juhtpuu abil määramine anda halvema tulemuse kui CLARKi ilma juhtpuuta?

3. Krakeni tulemused erinevad üsnagi palju sõltuvalt kasutajast (vähemalt 
järgmise artikli andmetes)

4. CLARK tundub vägagi nagu Krakeni lihtsustatud variant, mis ei näita head 
terviklikku pilti (paljusid lugemeid ei suudeta ilmselt määrata liigi tasemel ja 
CLARK jätab need määramata, mõjutades seega üldpilti, kui kasutajat huvitab 
proovi koostis)

5. Andmebaas väga hästi seadistatav, võib olla nii kasulik (erinevad uued 
rakendused – resistentsusgeenide otsimine) kui kahjulik (suurt bakterite 
andmebaasi keerulisem teha)



CLARK – praktiline kasutamine

1. Väga hea lihtne alla laadida ja installida

2. Skriptid andmebaasi ja taksonoomia ehitamiseks-
allatõmbamiseks NCBI andmebaasidest – programm ei 
leia neid hiljem üles ja tõmbab uuesti

3. Väljund .csv formaadis iga lugemi kohta, edasine 
küljendamine on keeruline (ei saanud täpselt aru), 
tõenäoliselt lihtsam ise skript kirjutada

4. Väljundist ei ole automaatselt aru saada, mis 
organismidega tegu (ainult NCBI tax ID numbrid)



CLARK – testimine MAMBA-s
Sisendiks 12,3 Gbp lugemeid 10-st eri bakteriliigist:

Chromobacterium violaceum ATCC 12472 (gb: AE016825.1), Corynebacterium glutamicum 
ATCC 13032 (gb: BA000036.3), Escherichia coli ATCC 8739 (gb: CP000946.1), Escherichia coli 

W (gb: CP002185.1), Klebsiella pneumoniae KCTC 2242 (gb: CP002910.1), Polaromonas 
naphthalenivorans CJ2 (gb: CP000529.1), Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 (gb: CP002881.1), 

Roseobacter denitrificans OCh 114 (gb: CP000362.1), and Staphylococcus epidermidis ATCC 
12228 (gb: AE015929.1)

Faili analüüsimise ajad:

1.StrainSeeker – 41 minutit (tänu vähesele liikide hulgale vaja vähe puu harusid läbida)

2.Kraken – 1h 42min

3.CLARK – 1h 40m

Krakeni ja StrainSeekeri tulemused ühtisid suurel määral, CLARKi tulemusi ei saanud 
mõistlikult analüüsida, aga ilmselt sarnased

Kui vaid ühe taseme järgi määrata, siis iga lugem, kus esineb lähedase tüve k-mer vea tõttu, 
määratakse valesti (ja neid on päris palju eriti suures proovis)



CoMeta
� Classification of Metagenomes

� Määrab iga lugemi eraldi (nagu Kraken)

� Töökiirus kordades aeglasem kui Krakenil

� Suudab määrata viiruseid, baktereid ja ilmselt ka 
muud (olenevalt andmebaasi ülesehitusest), aga 
mõeldud eelkõige bakterite detekteerimiseks

� Kasutab juhtpuud määramisprotsessis, kuid 
määrab iteratiivselt (kõigepealt hõimkond ja edasi 
järjest täpsemaks)



CoMeta - uuendused
Olulisim uuendus iga lugemi skoorimine

� Skoorimisel ei loeta mitte k-meride arvu, mis leitakse 
andmebaasist, vaid mittekattuvate nukleotiidide 
arvu k-merides, mis andmebaasis vaste annavad





CoMeta – võrdlus (täpsus ja tundlikkus)



CoMeta – võrdlus (kiirus ja RAM)



CoMeta – võrdlus Krakeniga

� Skoorimisel arvestada vaid mittekattuvaid k-
mere/nukleotiide tundub nutikas, kuid aeganõudev

� Eraldi taksonoomiliste tasemete analüüs aeganõudev –
andmebaas on väiksem, kuid tuleb mitu korda iga 
lugemit analüüsida

� CPU kasutus – kasutab palju rohkem mälu ning võtab 
OLULISELT rohkem aega kui Kraken (minutid vs mõni 
tund) – ei ole kasutatav kiireks diagnostikaks

� Kasutati palju suuremat andmebaasi kui miniKrakeni 
puhul (võrreldav Kraken-GB) – tundlikkuse erinevused 
andmebaasist tingitud



KÜSIMUSED ?


