MNr 1 Marzec 2015

JEﬂ'I‘IfOWDrld

Sekwencje Biologiczne \
:‘i&m

Kols Naukowe Blolnformatyki’

5555

EEkwenqnnnwanle DN&#‘I ET 1
DONA | BENA: Inlerpretaqa i k%i:u: a
Sumulowanie rnl:rdEIu malemalucznego

apokalipsy Zombie \

Sztuczna inteligencja w Pylhon'ie 1\
- -




Biolnfo World

Nr 1 Marzec

Czasopismo Kota Naukowego
Bioinformatyki BIT

ISSN
Redakcja
Rafat Szkotak Marta Jaworska
Paulina Kania Pawet Kalecinski
Rafat Klimek Karolina Cibor

Kamil Malisz
Opiekun naukowy
dr Jacek Smietanski

Okladka
Kamil Malisz

Korekta
Marta Szkop

Skiad
Rafatl Szkotak

Wydawca
Koto Bioinformatyki BIT UJ
Kontakt
bioinfoworld.redakcja@gmail.com
Sfinansowane przez

Dziekan Wydziatu Matematyki i Informatyki
Uniwersytetu Jagiellonskiego






Spis tresci:

Tytulem wstepu

dr Jacek Smietanski 4
DNA i RNA: Interpretacja i kompilacja

Rafat Szkotak 7
Sztuczna inteligencja w Pythonie

Paulina Kania 10
Sekwencjonowanie nowej generacji - NGS

Rafat Szkotak 12
BLAST, jako podstawowy bioalgorytm

Pawet Kalecinski 13

Symulacja modelu matematycznego apokalipsy
zombie

Rafat Klimek 15

Symulacje stochastyczne, czyli w poszukiwaniu
réznorodnosci

Jan Maijta 19
Sprawozdanie z dziatan Kota
Paulina Kania, Karolina Cibor 22

Stowniczek 24



Tytutem wstepu

Jacek Smietanski
Wydziat Matematyki i Informatyki UJ
Jjacek.smietanski@ii.uj.edu.pl

Jeszcze nie tak dawno uwazano, ze w DNA cziowieka zapisane
jest ok. 100 tysiecy gendw, ze jeden gen koduje jedno biatko i ze tylko
geny sg uzytecznymi biologicznie fragmentami genomu. Z czasem
liczba szacowanych genow sie zmniejszata: 30 tysiecy, 25, 22. Nie-
dawno pojawita sie nawet praca sugerujgca, ze gendéw kodujgcych
biatka cztowieka jest w genomie co najwyzej 19 tysiecy. W miedzycza-
sie odkryto zjawisko alternatywnego splicingu, a po kilkunastu latach
badan, ze zdumieniem stwierdzono, ze nie jest to zjawisko wyjgtkowe,
ale proces, ktory dotyczy¢ moze zdecydowanej wiekszosci gendéw ko-
dujgcych biatka. Okazato sie rowniez, ze fragmenty DNA nie kodujgce
zadnych biatek, dla ktérych mocno utrwalita sie juz nazwa ,$mieciowe
DNA”, wcale takie Smieciowe nie sg i ich rola nie ogranicza sie tylko do
zmniejszenia ryzyka mutacji w obszarach kodujgcych biatko. Przede
wszystkim bowiem, w rejonach tzw. ,niekodujgcych” zawarta jest infor-
macja o réznych czgsteczkach RNA, ktore — jak sie okazuje — petnig
kluczowg role w regulacji ekspresji genow i bez ich udziatu musieliby-
Smy zapomnieC o produkcji biatek i prawidtowym funkcjonowaniu ko-
morki.

To stan wiedzy na dzien dzisiejszy. Jak wida¢, w ciggu ostatnich
20 — 30 lat, diametralnie zmienity sie nasze poglady na temat ekspresiji
genodw. | choé¢ podstawowy schemat przeptywu informacji w komérce,
znany jako ,centralny dogmat biologii molekularnej”, ktéry w pewnym
uproszczeniu mozna przedstawi¢ jako ciag zdarzen: ,DNA --> mRNA --
> biatko” (informacja zawarta w DNA transkrybowana jest na mRNA,
ktére ulega translacji do biatka), wcigz pozostaje do pewnego stopnia
aktualny, widzimy, ze w rzeczywistosci jest to schemat o wiele bardziej
skomplikowany i nie taki liniowy, jak to sie wczesniej wydawato.

Obserwujemy niewiarygodny wrecz rozwoj technik sekwencjo-
nowania. Jeszcze 35 lat temu uwazano, ze zsekwencjonowanie catego
genomu cztowieka to wyzwanie nierealistyczne, czas na to potrzebny
szacowano na — bagatela — 4 miliony lat. Tymczasem dzis mowi sie juz
0 sekwencjonowaniu genomoéw w czasie zaledwie kilku godzin, przy
koszcie nie przekraczajgcym kilkuset dolaréw. Otwierajg sie przed na-



-mi niesamowite mozliwosci poznania nie tylko modelowych (czy tez
raczej przyktadowych) genomoéw najrézniejszych gatunkoéw organi-
zmédw, ale wrecz genomow catych populacji. To ogromna ilos¢ informa-
cji, ktérej — czego ttumaczycC nie trzeba — bez udziatu narzedzi i algo-
rytmow bioinformatycznych, nie bylibySmy w stanie w zaden sposéb
ogarng¢. Juz samo przechowywanie naszej wiedzy w bazach danych
i przeszukiwanie tych baz, stanowi nie lada wyzwanie. A to dopiero po-
czatek pracy. Jednym z gtéwnych dalekosieznych celow badan bioin-
formatycznych jest identyfikacja i ustalenie funkcji kazdego biatka
w komorce oraz okreslenie oddziatywan i zaleznosci pomiedzy rézny-
mi biatkami. Nie wszystko da sie zrobi¢ metodami eksperymentalnymi
(a nawet, jesli co$ sie da, to czesto koszty takich badan liczone sg
w milionach, a nawet miliardach dolaréw). Moze zatem techniki obli-
czeniowe pomogg? Wcigz wierzymy, ze tak. Nieprzypadkowo zatem
bioinformatyka ma bardzo silne powigzania z gateziami nauki zwanymi
.eksploracjg danych”, ,sztuczng inteligencjg”, ,uczeniem maszyno-
wym”. Wrecz oSmiele sie wysnu¢ stwierdzenie, ze wykorzystanie osig-
gniec tych nauk jest podstawg i esencjg badan bioinformatycznych.

Oddajemy w Wasze rece pierwszy numer pisma BiolnfoWorld,
w ktérym chcemy przyblizy¢ istote i ogromne znaczenie bioinformatyki
we wspotczesnej nauce. Wiele artykutdw bedzie miato wymiar na
wskro$ praktyczny, opisujgc konkretne narzedzia czy biblioteki progra-
mistyczne, uzyteczne w naszej codziennej pracy. Zycze Wam nie tylko
przyjemnej lektury pisma, ale przede wszystkim inspiracji i efektywne-
go wykorzystania zawartej tu wiedzy w realizacji Waszych wtasnych
projektéw.

Kolo Naukowe Bioinformatyki






Cichy Kacik Biojezykdéw

Dziat ten poswiecony jest rozmaitym zastosowaniom i imple-
mentacjom jezykdw programowania w szeroko pojetej biologii. Mozna
bedzie tu znalezé przerdézne informacje o bibliotekach Pythona, Ru-
by ego, Perla, Javy i innych, ktérych celem jest utatwienie codzienne-
go zycia tzw. przyrodnikom. Najwiecej uwagi zostanie poswieconej
Biopythonowi, a jako dodatek umieszczone zostang informacje o tym,
w jaki sposéb na problem patrzg inne jezyki programowania.

DNA | RNA: Interpretacja i kompilacja
Rafat Szkotak

W pierwszym numerze czasopisma zamieszczone zostang in-
formacje o tworzeniu i obrobce sekwenciji biologicznych, do ktérych
zaliczamy miedzy innymi DNA i RNA, bedgce kombinacjami nukleoty-
doéw oraz peptydy i biatka ztozone z aminokwasow. Innymi stowy se-
kwencje sg stringami, na ktére zostaly natozone ograniczenia
zwigzane z alfabetami. Podstawowe abecadto DNA sktada sie z czte-
rech liter: A, C, T i G, bedagcymi jednoliterowymi skrotami zasad azoto-
wych: adeniny, cytozyny, tyminy i guaniny, zatwierdzonymi przez
IUPAC. RNA jest podobne do DNA, w ktérym zamiast T wystepuje U
(uracyl). Biatka i peptydy sktadajg sie z 20 aminokwasoéw tzw. kano-
nicznych, ktére sg zakodowane bezposrednio w RNA. Aminokwasy
réwniez posiadajg swoje jednoliterowe skroty (patrz stowniczek: ami-
nokwasy, nukleotydy). W Biopythonie [1] wszystkie te alfabety okresla-
ne sg mianem Unambiguous. Piekno przyrody polega jednak na tym,
Ze nie da sie jej ujg¢ w tak prostych ramach i od czasu do czasu na
jednej pozycji w sekwencjach mogg zamiennie wystepowac¢ dwa lub
wiecej roznych nukleotydow (patrz stowniczek: mutacja punktowa).
Podobnie jest z sekwencjami biatek, gdzie na danej pozycji mogg wy-
stgpi¢ na przyktad zamiennie glutamina i kwas glutaminowy. Mozna
réwniez nie wiedzie¢, co wiasciwie znajduje sie na danej pozyciji. Bio-
python obstuguje takie przypadki dzieki alfabetom Ambiguous. Dodat-
kowo na roznych pozycjach w fancuchach mogg pojawi¢ sie
aminokwasy, czy nukleotydy spoza kanonu. Wtedy nalezy uzy¢ alfabe-
tow Extended.



Skoro sprawa alfabetu zostata wyjasniona, mozna przejs¢ do
tworzenia obiektu Seq (Bio.Seq.Seq) Aby go stworzy¢, potrzebujemy
stringu z sekwencjg oraz alfabetu (lista dostepnych alfabetéw: Bio.Al-
phabet.lUPAC, w ktérym zablokowane jest uzycie matych liter oraz
Bio.Alphabet). Jesli zabraknie drugiego argumentu, sekwencji Seq
zostanie przypisany alfabet domysiny. Jak juz wspomniano sekwencje
dziatajg jak standardowe pythonowe stringi, z ktérych mozna pobierac
wycinki, zwraca¢ ich dtugos¢, tgczy¢ (oczywiscie nie ma mozliwosci
potgczenia biatka i DNA), dzieli¢ i w standardowy sposéb rzutowac po-
miedzy typami. Sekwencje Seq, niestety, nie posiadajg metody join.
Problematyczne moze by¢ réowniez poréwnywanie sekwencji, ponie-
waz aby proces miat sens uzytkownik musi by¢ pewnym, Zze sg one
stworzone z tych samych alfabetéw oraz jawnie rzutowac je na obiekty
typu string. Zwykte poréwnanie dwoéch obiektéw Seq (a==b) poréwna
ich adresy (ktére z koniecznosci sg rozne). Czym jeszcze réznig sie
obiekty Seq od stringdbw? Dzieki wbudowanym metodom pozwalajg
miedzy innymi na stworzenie sekwencji komplementarnej do zawartej
w obiekcie Seq (DNA, RNA), przeprowadzenie transkrypcji (DNA)
oraz translacji lub odwrotnej transkrypcji (RNA), réwniez przy uzyciu
niestandardowych kodéw genetycznych (patrz stownik). Obiekty Seq
majg jeszcze jedng wazng funkcjonalnos$¢. Sg one nieedytowalne, po-
dobnie jak znane z Pythona krotki, innymi stowy nie da sie zasymulo-
wac na nich mutacji punktowych, delecji i insercji. Aby méc uzyskac
mozliwo$¢ substytucji nukleotydu lub aminokwasu nalezy rzutowac
obiekt typu Seq do MutableSeq lub po prostu stworzy¢ instancje
obiektu MutableSeq w podobny sposéb do tworzenia obiektu klasy
Seq.

SeqRecord jest wyzszg klasg w stosunku do Seq. Mowi sie, ze
Seq dziedziczy od SeqRecord. Obiekt takiej klasy sktada sie z obiektu
Seq zwierajgcego sekwencje z alfabetem (.seq), identyfikator sekwen-
cji (.id), jej nazwe (.name), opis (.description), literowg anotacje (./ette-
r_annotation), na przyktad strukture drugorzedowg, anotacje
(-annotation) catej sekwencji oraz rézne wtasciwosci (.features). Mini-
malnym wymaganiem, ktére nalezy spetni¢ w celu stworzenia obiektu
SeqgRecord jest posiadanie obiektu klasy Seq, jako argumentu dla
konstruktora. Innym sposobem tworzenia obiektu SegRecord jest im-
port sekwencji bezposrednio z pliku fasta lub innych, do czego stuzy
kolejny modut Bio.SeqlO. Poszczegodlne pola obiektu (nazwa, opis) zo-
stang wypetnione automatycznie, niestety z powodu nieujednolicenia
nagtéwkow plikow w formacie fasta bedzie to uzupetnienie niedosko-



nate (wszystkie znaki od ,>” do pierwszej spacji zostang wpisane do
pol .name oraz .id, caty nagtowek zas do .description). Inne formaty
zapisu sekwencji (takie jak GenBank) nie posiadajg tego typu ograni-
czen, o czym bedzie mowa w nastepnym numerze, w ktérym szczego-
towo oméwimy modut Seq.lO. Kolejny modut, ktéry dziedziczy po
SeqRecord, niejako brat Seq, to SeqFeature. Obiekty tego typu gro-
madzg opis sekwencji. Szczegdlnie biologom features kojarzy¢ sie
mogg z formatem GenBank. Pole to gromadzi informacje o zrodle, po-
zycjach fragmentéw kodujgcych biatka, poczagtku i kohcu genu, czy se-
kwencji aminokwasowej odpowiadajgcej sekwencjom kodujgcym.
Obiekty klasy SeqFeature stworzone sg wtasdnie po to, aby zebraé¢ jak
najwiecej cech danego fragmentu obiektu SeqRecord. Do atrybutow
obiektéw SeqFeatures nalezg miedzy innymi .type (na przyktad cds).
SeqFeature zawiera tez informacje o pozycji (position), ktéra moze by¢
rozmyta (na przyktad 100 > x i x > 35) i lokalizacji, ktéra zawsze jest
doktadna (od 1 do 35). Te zagadnienia zostaly szczegétowo omdwione
w przewodniku po Biopythonie. Do ciekawych wtasciwosci obiektow
SeqRecord nalezy mozliwosc¢ ich zapisu w réznych formatach, do cze-
go stuzy wspomniany wczesniej modut Bio.SeqlO. Informacje zawarte
w strukturze obiektu zostang automatycznie przeniesione do nagtowka
pliku fasta lub do odpowiednich pd6l w formacie GenBank. Inng zaletg
obiektow typu SeqRecord jest mozliwos¢ wycinania z nich interesujg-
cej nas czesci sekwencji, co wiecej do tej nowopowstatej, skroconej
sekwencji dopasowuje sie obiekt SeqFeatures z nig stowarzyszony.
Na obiektach typu SeqRecord mozliwe jest rowniez wykonywanie ope-
racji reverse complement.

Jak wspomniano wyzej, druga czesc¢ artykutu poswiecona zo-
stanie pakietom BioJavy [2, 3] o podobnej funkcjonalnosci. Odpowied-
nikami modutéw Bio.Seq, Bio.Alphabet oraz Bio.SeqRecord Pythona
sg pakiety org.biojava.bio.seq, org.biojava.bio.symbol oraz
org.biojava.bio.seqdb. Sekwencje Javy zostaly zaimplementowane w
zupetnie inny sposob niz w Pythonie. Zamiast stringu sekwencja jest li-
stg obiektow implementujgcych interfejs Symbol. Tak wiec kazdy sym-
bol w sekwencji posiada swojg nazwe, opis w postaci stownika oraz
alfabet, z ktérego pochodzi. Ostatni atrybut instancji Symbol jest waz-
ny dla niejednoznacznych liter, poniewaz A moze oznacza¢ adening z
DNA lub aminokwas alanine. Podstawowymi operacjami zwracajgcymi
kolejne atrybuty sa: getName(), getAnnotation() oraz getMatches().
Obiekty z interfejsem Symbol skupione sg w listach implementujg-
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-cych interfejs SymbolList. Z kazdym takim obiektem zwigzany jest al-
fabet (naturalnie wszystkie symbole muszg by¢ elementami tego sa-
mego alfabetu, zgodnego z alfabetem listy). Metody tego interfejsu
pozwalajg miedzy innymi na zwrdcenie: alfabetu (getAlphabet()), dtu-
gosci (length()), sekwencji jako stringa (seqString()), wycinka listy
(sublist(poczatek, koniec)), wycinka stringa (subString(poczatek, ko-
niec)), czy symbolu z danej pozycji (SymbolAt(pozycja)). Tutaj nalezy
nadmienic, ze numeracja symboli w liscie rozpoczyna sie od 1, a kon-
czy na pozycji rownej dtugosci sekwencji, co jest zapewne naturalne
dla biologow, ale niecodzienne dla informatykéw. W przeciwienstwie
do Pythona, BioJava na razie nie zaimplementowata mutacji sekwen-
cji, tak wiec niemozliwe jest zastgpienie jednego elementu listy innym.
Oczywiscie na obiektach SymbolList mozliwa jest symulacja procesow
biologicznych takich jak transkrypcja. BioJava pozwala réwniez na
uzycie niejednoznacznych alfabetéw nukleotydéw lub aminokwaséw,
zatwierdzonych przez IUPAC. W celu wyswietlenia listy dostepnych al-
fabetow nalezy uzy¢ metody getAlphabets(). Sama sekwencja réwniez
jest interfejsem. Z racji tego, ze Sequeunce dziedziczy po SymbolList
ma ona dostep do wszystkich funkcjonalnosci tego drugiego. Dodatko-
wo obiekt Sequence ma mozliwos¢ przechowywania réznorodnych
anotacji, zaréwno catej sekwencji, jak i poszczegolnych pozyciji. Jest to
mozliwe dzieki implementacji kolejnych interfejsow: Annotation, Featu-
res oraz StrandedFeatures. Te ostatnie stuzg do opisu nici 0 znanym
kierunku.

StOWNIK

DNA, RNA, aminokwasy kanoniczne i niekanoniczne, nukleotydy,
transkrypcja, translacja, ni¢ komplementarna, kod genetyczny,
odwrotna transkrypcja, modut, string, rzutowanie, mutacja, delecja,
insercja, mut.punktowa, dziedziczenie, konstruktor, format fasta,
format GenBank, gen, sekwencja kodujgca(CDS), phred_quality, lista,
instancja, interfejs
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Ciekawe funkcje Pythona

W niniejszym dziale zaprezntujemy Wam, drodzy Czytelnicy ciekawe
biblioteki jezyka Python, na ktore natkneliSmy sie w czasie studidw,
a ktore mogg Wam sie przydac.

Sztuczna inteligencja w Pythonie

Paulina Kania

Python jest jezykiem programowania wysokiego poziomu, ktory
jest ciggle rozwijany jako projekt Open Source. Jest jezykiem
dynamicznym i czesto jest tez wykorzystywany jako jezyk skryptowy.
Jego zastosowania sg bardzo rézne: analiza danych, przetwarzanie
tekstu, pisanie gier i réznych aplikacji, ale rowniez ma szerokie
zastosowanie w sztucznej inteligencji.

W ponizszym artykule omowie niektére z bibliotek Pythona,
wspomagajgce implementacje programow zwigzanych ze sztuczng
inteligencjg. Mozna je podzieli¢ na cztery gtéwne kategorie:

. Biblioteki ogdlnie zwigzane ze sztuczng inteligencjg
. Nauczanie maszynowe

. Jezyk naturalny i przetwarzanie tekstu

. Sieci neuronowe

Sposrdd nich wybratam te, ktére sg najczesciej uzywane.

SimpleAl

Biblioteka SimpleAl zawiera wiekszos¢ algorytmow opisanych
w ksigzce Artificial Intelligence, a Modern Approach [1]. Opiera sie ona
czesciowo na implementacji innej biblioteki AIMA, ktéra zawiera
wszystkie algorytmy z wyzej wymienionej publikacji. SimpleAl, jest pod
tym wzgledem bardziej uboga, ale z kolei jej autorom zalezato na
utworzeniu stabilnej i tatwej w utrzymaniu wersiji.
Na chwile obecng zawiera ona np. nastepujgce algorytmy:
. Klasyfikacja statystyczna: algorytm zwigzany z nauczaniem
maszynowym. Moze by¢ uzyty np. do rozpoznawania jezyka (system
moze nauczy¢ sie rozpoznawac, czy piszemy do niego po angielsku, czy
po polsku na podstawie statystycznej analizy wystepowania konkretnych
liter).
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. Algorytmy wyszukiwania: najpierw trzeba zdefiniowa¢ konkretny
problem, a potem wybra¢ ktorys z dostepnych algorytmoéw (DFS, BFS,
algorytm zachtanny).

. Lokalne algorytmy wyszukiwania: ich idea jest taka sama jak
zwyktych algorytmow wyszukiwania, ale réznig sie wymaganiami im-
plementacyjnymi.

PyBrain

PyBrain jest bibliotekg, ktéra oferuje elastyczne i tatwe w uzyciu
algorytmy stuzgce do rozwigzywania problemow zwigzanych z na-
uczaniem maszynowym. Rozwiniecie PyBrain — Python-Based Rein-
forcement Learning, Atrtificial Intelligence and Neural Network Library —
oznacza, ze jest to biblioteka oparta na Pythonie, dla uczenia przez
wzmacnianie sztucznej inteligencji oraz sieci neuronowych. W porow-
naniu do innych bibliotek tego rodzaju, PyBrain cechuje sie tatwoscig
w uzyciu nawet dla mniej zaawansowanych uzytkownikéw, ale cechu-
jaca sie réwnoczeénie najnowoczesniejszymi algorytmami wyszukiwa-
nia. Zawiera m.in. algorytmy do sieci neuronowych, uczenia przez
wzmachnianie (oraz kombinacji tych dwoch), uczenia nadzorowanego
i nienadzorowanego oraz do ewolucji. Kernel (jgdro) PyBraina jest
zbudowany w oparciu o sieci neuronowe, a wszystkie metody treno-
wania przyjmujg na wejscie sie¢ neuronowg. To sprawia, ze PyBrain
jest dobrym narzedziem do skutecznego rozwigzywania problemdéw
z zycia wzietych. Dodatkowo PyBrain posiada narzedzia do tworzenia
i wyswietlania wykreséw, zapisywania i czytania formatu XML czy ob-
stugi formatu netCDF (format, w ktérym dane oraz metadane zawarte
sg w tym samym zbiorze).

Scikit-learn

Scikit-learn jest bibliotekg, stosowang gtdéwnie do wyszukiwania
i analizy danych. Jej algorytmy mozna podzieli¢ na nastepujgce kate-
gorie:
. Klasyfikacja: stuzy do identyfikacji kategorii, do ktérej nalezy ob-
serwowane zjawisko. Zawiera algorytmy jak np. SVM, najblizszego sg-
siada, losowych laséw drzew (random forest) stosowana
w problemach typu detekcja spamu czy rozpoznawanie obrazow.
. Regresja: stuzy do przewidywania kolejnej warto$ci, np. w ana-
lizie problemu reakcji na leki lub cen akcji.
. Klastrowanie: automatyczne grupowanie podobnych do siebie
elementéw, np. w segmentaciji rynku.
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. Zmniejszenie wymiaru: polega na zmniejszeniu ilosci zmien-
nych losowych branych pod uwage, np. do wizualizacji.

. Selekcja modelu: poréwnanie, walidacja i wybor odpowiednich
parametréw oraz modelu w zaleznoéci od problemu.
. Przetwarzanie: polega na ekstrakcji i normalizacji danych, np.

zeby przeksztatci¢é zwykly tekst na dane do uzycia w algorytmach
uczenia maszynowego.

Feature Forge

Feature Forge zawiera narzedzia przydatne w zastosowaniach
sztucznej inteligencji, w szczegdlnosci gdy korzysta sie z biblioteki sci-
kit-learn. Feature Forge utatwia przede wszystkim definiowanie cech
oraz ich testowanie w losowo generowanych przypadkach (tzw. stress
testing). Pozwala to na stworzenie aplikacji bardziej odpornych na nie-
prawidtowe dane wejsciowe. Ocena cech w danym zestawie danych
opiera sie na specjalnie utworzonej macierzy ewaluacji cech, ktorg
mozna tak ustawi¢, zeby tolerowata tez w pewnym stopniu niepopraw-
ne dane. Ponadto bardzo wazng czesc tej biblioteki stanowi obszar do
testowania: kazde uruchomienie powoduje rejestrowanie, klasyfikacje
oraz odwzorowanie wczesniejszych eksperymentéw w celu ustalenia
najlepszych ustawien dla kazdego nowego problemu.

Podsumowujgc, Python oferuje szerokg game darmowych bi-
bliotek, przez co jest atrakcyjny w projektowaniu aplikacji wykorzystu-
jacych sztuczng inteligencje. Python zyskat na popularnosci dzieki
duzej czytelnosci kodu oraz cechom jezyka skryptowego, ktore przy-
dajg sie przy analizie duzych ilosci danych przechowywanych gtoéwnie
w plikach.

Bibliografia
[1] Russell S. J., Norvig P., Artificial Intelligence, a Modern Approach
[2] https://wiki.python.org/moin/PythonForAtrtificiallntelligence
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Doniesienia z Frontu

Artykuty w tej rubryce opowiada¢ bedg o najnowszych osiggnieciach
i wyzwaniach bioinformatycznych XXI wieku.

Sekwencjonowanie nowej generacji - NGS
Rafat Szkotak

Opracowanie metod pozwalajgcych na sekwencjonowanie DNA
mozna uznac za pokonanie kolejnego kamienia milowego, informujg-
cego o coraz blizszym celu podrézy. Naukowcy tacy jak Alan Maxam,
Walter Gilbert (metoda Maxama i Gilberta 1977),
a w szczegolnosci Fryderyk Sanger (metoda Sangera 1977) na za-
wsze zapiszg sie
w pamieci biologéw réznych specjalizacji. Sekwencjonowanie nowej
generacji wydaje sie by¢ kolejnym znakiem zblizania sie do istoty or-
ganizmow zywych, poznania ich genoméw oraz transkryptomow.

Techniki nowej generacji takie jak sekwencjonowanie 454, czy
lllumina umozliwity przeprowadzenie niniejszych badan poprzez
znaczne zwiekszenie wydajnosci oraz niezwykle istotng redukcje
kosztow. Do waznych osiggnie¢ naukowych uzyskanych poprzez se-
kwencjonowanie nowej generacji zalicza sie miedzy innymi: mozliwos¢
poznania sekwencji genomowej mamuta [1, 2], a takze neandertalczy-
ka [3]. Sekwencjonowanie nowej generacji pozwala na szybkie i tanie
odczytywanie sekwencji DNA na ogromng skale.

W metodzie lllumina HiSeq 2000 mozliwe jest uzyskiwanie
w pojedynczym odczycie 200Gpz [4]. Wigze sie to z gromadzeniem ol-
brzymich ilosci danych, ktérych rozmiary nierzadko przekraczajg tera-
bajty (wtasna analiza), z ktérych trzeba uzyskac biologicznie sensowne
informacje. Postep ten nie dotyczy jedynie sekwencji DNA, czy RNA,
ale rowniez biatek. Coraz doskonalsze spektrometry masowe umozli-
wiajg doktadniejsze (i tansze) wnikanie w proteom komorki, co umozli-
wia miedzy innymi porownywanie skfadu i ilosci biatek w r6znych ich
typach, czy stanach chorobowych. Tematyka proteomiczna rozwinieta
zostanie w kolejnym numerze czasopisma.
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Bioalgorytmy i struktury danych

Ta czes¢ czasopisma poswiecona zostanie ciekawym algorytmom
stosowanym powszechnie na catym swiecie

BLAST, jako podstawowy bioalgorytm

Pawet Kalecinski

Czym jest algorytm?

Algorytm - pojecie pozornie znane przez kazdego, kto interesuje
sie w jakim$ stopniu informatykg czy matematyka, lecz tak naprawde
kto§ zapytany o jego definicje raczej nie bedzie w stanie jej podac.
Wedtug Wikipedii algorytm to skonczony cigg jasno zdefiniowanych
czynnosci, koniecznych do wykonania pewnego rodzaju zadan.

Bioalgorytmy

A czym sg bioalgorytmy? To zwykte algorytmy wykorzystywane
i zaimplementowane w sposob umozliwiajgcy rozwigzywanie proble-
mow bioinformatycznych oraz tworzenie odpowiednich narzedzi do
pracy bioinformatyka.

Przejdzmy do rzeczy...

Artykut otwierajgcy cykl Bioalgorytmdéw i struktur danych po-
Swiece na jeden z najpopularniejszych algorytmow wykorzystywanych
w bioinformatyce, a mianowicie BLAST (ang.Basic Local Alignment
Search Tool). Pierwszy raz zostat opublikowany w 1990 roku  w Jo-
urnal of Molecular Biology. Jego tworcami byli Stephen Altschul, War-
ren Gish, Webb Miller, Eugene Myers, i David J. Lipman z National
Institutes of Health. Poprzednikiem BLASTa byt powstaty w 1985 algo-
rytm FASTA.

BLAST jest podstawowym narzedziem kazdego biologa. Stuzy
do lokalnego przyrownywania sekwencji aminokwaséw lub nukleoty-
doéw. Dzieki temu naukowcy sg w stanie poréwnac¢ zadang sekwencje
z innymi, zawartymi w bioinformatycznych bazach danych oraz ocenié¢
ich podobienstwo. Serwery i bazy danych z jakich korzysta BLAST na-
lezg do NCBI (The National Center for Biotechnology Information).
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Wyrdzniamy rézne rodzaje algorytmu:

. PSI-BLAST wyszukiwanie powtarzajgcych sie podobienstw se-
kwencji biatka przy uzyciu poszczegolnych pozycji macierzy. Wyszuku-
je odlegte ewolucyjnie, ale podobne sekwencje. Tworzy liste
wszystkich scisle zwigzanych ze sobg biatek. Biatka te zbierane sg w
0golng sekwencje ,profile” , gdzie podsumowywane sg istotne elemen-
ty obecne w sekwencjach.

. RPS-BLAST wyszukiwanie domen biatka w Conserved Doma-
ins Database. Celem jest poréwnanie sekwencji do listy zachowanych
motywow. Dzieki indeksowaniu baz danych, wzrosta predkos¢ wyszu-
kiwania motywow od 10 do 100 razy w poréwnaniu do programu IM-
PALA.

. BLASTN mapowanie oligonukleotydow, powtorzen, identyfika-
cja pokrewnych transkryptow. Zwraca najbardziej podobne sekwencje
DNA z bazy danych DNA, ktorg okresla uzytkownik.

. BLASTP identyfikacja wspolnych rejonéw miedzy biatkami,
zbieranie biatek. Wyszukuje sekwencje biatek. Zwraca najbardziej po-
dobne sekwencje biatkowe z bazy danych biatka, ktérg okresla uzyt-
kownik.

. BLASTX szukanie kodujgcych sekwencji w genomach. Poréw-
nuje kazdg z szesciu ramek odczytu produktéw translacji badanej se-
kwencji nukleotydowej (obu nici) z bazg danych sekwenciji protein.

. TBLASTN identyfikowanie transkryptéw potencjalnie koduja-
cych pokrewne biatka (biatka jeszcze nie w GenBanku), mapowanie
biatek do genomu. Program poréwnuje zapytanie biatek z wszystkich
szesciu ramkek odczytu bazy danych sekwencji nukleotyddéw

. TBLASTX przewidywanie genéw na podstawie ortologéw (z in-
nego gatunku), poszukiwanie genoéw ,gubionych” przez tradycyjne me-
tody. Jest najwolniejszym z programéw z rodziny BLAST. Ttumaczy
sekwencje nukleotyddéw w kazdej mozliwej z szesciu ramek odczytu,
w celu poréwnania ich z produktami translacji z sze$ciu ramek odczytu
bazy danych sekwencji nukleotydow. TBLASTX moze postuzy¢ do
znalezienia bardzo odlegtych zwigzkéw miedzy sekwencjami nukleoty-
dowymi.

Jak to dziata?

Algorytm korzysta z metod heurystycznych, czyli opiera sie na
uproszczeniach, ktore maja na celu szybsze przeprowadzenie wyszu-
kiwania. Porownuje tylko krétsze fragmenty sekwencji. Gdy znajdzie
pierwsze dopasowanie globalne nastepuje przyréwnanie sekwencji lo-



-kalnie. BLAST wykonuje przeszukanie wzorca probujgc znalez¢ ciggi
takich samych liter i uktada z nich najdtuzsze stowa podobne do tych
wystepujgcych w sekwencji kwerendy. Nastepnie skanowana jest baza
danych sekwencji w celu znalezienia wzorca. Kiedy juz mamy nasze
poréwnanie uzywamy go do zainicjowania wydtuzen pozbawionych lub
posiadajgcych luki ,stow”. Gdy algorytm przeszuka wszystkie mozliwe
wzorce zawarte w sekwencji kwerendy i maksymalnie je rozszerzy,
tworzy najlepsze uporzgdkowanie dla kazdej kwerendy i zapisuje te in-
formacje do struktury danych SeqAlign.

Wyniki wskazujg na jako$¢ dopasowania naszych sekwencji.
Otrzymywany wynik (raw score) jest normalizowany i poréwnywany
z prawdopodobienstwem uzyskania przypadkowego dopasowania. Je-
zeli wynik jest statystycznie istotny, jest wypisywany.

Podsumowanie

Bez BLASTa bioinformatyka miataby trudnosci w rozwigzywaniu
niektorych problemow. Jak widac jest to algorytm niezbedny do pracy
z sekwencjami aminokwasow lub nukleotydéw. Jednak nie ma rozy
bez kolcow. Cechuje go tez kilka wad, m.in.:
. algorytm zaktada losowos¢ sekwencji,
. dla krotkich sekwencji (ok 20 znakowych) dostajemy niedoktad-
ne wyniki,
. zaktada, ze catos¢ bazy mozna reprezentowac jako pojedynczg
dtugg sekwencje.

By¢ moze w przyszitosci pojawi sie jakies doskonalsze narze-
dzie, ale na chwile obecng sie na to nie zapowiada.

Bibliografia (nie wymieniona w tekscie):

1. http://www.uwm.edu.pl/bioinfo/dydaktyka/ncbi/BLAST _handbook.pdf
[dostep 20.02.2015]
2. http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi [dostep 22.02.2015]



Cichy Kgcik modelarza

Modelowanie pozwala nam na przedstawienie rzeczywistosci
W uproszczony, przystepny sposob pozwalajgcy na obserwacje cieka-
wych tendencji. Jest szczegdlnie wazne w biologii. W pierwszym nu-
merze model bedzie stosunkowo zabawny...

Symulacja modelu matematycznego
apokalipsy zombie

Rafat Klimek

W ostatnich latach motyw zombie stat sie bardzo popularny za-
rowno w filmie (np. World War Z), serialach telewizyjnych (np. The
Walking Dead), jak i grach komputerowych (np. Dying Light), dlaczego
wiec nie spojrze¢ na tematyke pod katem naukowym? Artykut ten opi-
suje jak zaprezentowac apokalipse zombie za pomocg modelu mate-
matycznego.

Czym tak na prawde sg zombie? Powszechnie sg rozumiane
jako ozywione ludzkie zwitoki, zywigce sie ciatem cztowieka. Historie o
nich pochodzg od afroamerykanskich wierzen Voodoo, gdzie zombie
zostajg wskrzeszone i kontrolowane przez poteznego czarnoksieznika.
Mowi sie, ze czarnoksieznik uzywa proszku zombie do zombifikacji.
Proszek ten zawiera silng neurotoksyne, ktéra tymczasowo paralizuje
uktad nerwowy cztowieka i wprowadza w stan hibernacji. Gtéwne or-
gany takie jak serce czy ptuca minimalizujg swoje procesy zyciowe.
Powoduje to niedotlenienie i uszkodzenie moézgu, przez co nastepuje
przemiana cztowieka w zombie. Istota ta, ze wzgledu na brak wiasnej
woli, moze by¢ bez trudu sterowana przez osobe obdarzong wiedzg
ezoteryczng.

Wspobtczesne zombie roznig sie od swoich odpowiednikow
w voodoo. Film Noc zywych trupéw z 1968 roku ustandaryzowat péz-
niejsze wystepowania zombie we wspotczesnej kulturze. Od tej pory
stworzenia te sg ukazywane jako bezmdzgie potwory nieczujgce bélu

i majgce niepohamowany apetyt na ludzkie mieso. Powstajg one

w wyniku ugryzienia cztowieka przez innego nieumartego. Sensem ich



istnienia jest zabi¢, zarazi¢ i poje$¢ sobie. Nieumarli poruszajg sie
w matych, nieregularnych stadach. Mozna dostrzec na ich ciatach sy-
gnaty rozktadu tkanek czy otwartych ran. Zombie czesto sg powodem
apokalipsy, gdzie ludzka cywilizacja ginie w wyniku plagi nieumartych

W ponizszym artykule zostanie przedstawiony model matema-
tyczny symulacji plagi zombie wystepujgcej w pewnej populacji podat-
nej na infekcije. W zatozeniach eksperymentu przyjeto 3 klasy
populacji:

. Zywi (S) — podatni na zombifykacje
. Zombie (Z)
. Martwi (R)

Przyjeto wystepowanie nastepujgcych zjawisk, ktore zostang
opisane za pomocg parametrow:

. Zywi mogg umrzeé z przyczyn naturalnych - parametr 8.

. Zywi mogg przemieni¢ sie w zombie - parametr B.

. Przyjmujemy, ze mogg przyby¢ nowe zywe osoby spoza
symulacji — parametr I1.

. Zmarli mogg zosta¢ ozywieni do postaci zombie - parametr .

. Zombie mogg zostan unicestwieni poprzez zniszczenie mdzgu
— parametr a.

Po uwzglednieniu wszystkich zjawisk otrzymujemy rownania
zmian liczebnosci populacji w czasie jednej iteraciji:

ds =T1-B-S3)- Z(@i) - & - S(i)
dZ = B-SG)-Z() + ¢ - RG) — a - SG) - Z(i)
dR =6 -8G) +a-S3)- Z(i) - & - R()
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Schemat modelu wyglagda nastepujgco:

0S
l pSZ : g
= S — Z @_

Zatozono nastepujgce wartosci parametrow:

a=0,0005 [
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B= 0,00095[
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=2

dzien }

1
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1

dzien
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|
|
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Wykres symulacji wyglgda nastepujgco:

1550 SymL!llaCJa inwazji zo!mble

-- Zywi
1000 k.~ =.=.=.= “*"_ ot &\ {7 Zombie ||
: 3 : —  Martwi

Liczba osobnikow

200 -

Czas [dzien]

Liczba osobnikdéw zywych na poczgtku symulacji byta stata,
wzrastata dzieki wspotczynnikowi urodzeh. W poczatku czterdziestego
dnia nastepuje zatamanie, kiedy to zaobserwowa¢ mozna gwattowny
wzrost zombie oraz trupéw. Przed 60 dniem populacja zywych
przestaje istnie¢ i obserwujemy tylko powolny spadek pozostatych klas
na skutek dostarczania do populacji zywych os6b z zewnatrz.

Bibliografia:

Munz P. i in., “When zombies attack!: Mathematical modelling of an
outbreak of zombie infection”
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Kod Apokalipsy (Python):
import matplotlib.pyplot as plt

def simulation_zombie():

pi=5
alfa = 0.005
beta = 0.0095

gamma = 0.0001

delta = 0.0001

S = 1000

Z=0

R=0

time =0

time _end =10

interval = 0.01

tab_ S =]

tab Z =[]

tab R =]

tab _time =[]

while time < time_end:
S += (pi - beta * S * Z - delta * S) * interval
Z +=(beta*S *Z +gamma *R - alfa * S * Z) * interval
R += (delta * S + alfa * S * Z - gamma * R) * interval

tab_S.append(S)
tab_Z.append(Z)
tab_R.append(R)
tab_time.append(time)
time += interval

fig = plt.figure('Wykres symulacji’, figsize=(10, 5), dpi=100,\
facecolor="white’)

plt.plot(tab_S, label="Zywi')
plt.plot(tab_Z, label="Zombie’)
plt.plot(tab_R, label="Martwi’)
plt.xlabel('Czas’)

plt.ylabel('Liczba osobnikow’)
plt.title('Symulacja inwazji zombie')
plt.grid(True)

plt.legend()

plt.show()

print(tab_S)
print(tab_Z)
print(tab_R)
if _name _==" main__":
simulation_zombie()




Artykut Goscia

Drodzy Czionkowie Kot Naukowych, Pracownicy Naukowi i wszyscy
Studenci. To miejsce jest dla Was. Jako cztonkowie najmtodszego kota
na Uniwersytecie, dziekujemy za dzielenie sie z nami Waszym
bezcennym doswiadczeniem.

Symulacje stochastyczne, czyli w
poszukiwaniu réZnorodnosci

Jan Majta

Na przestrzeni lat opracowano niezliczong ilos¢ metod oblicze-
niowych opisujgcych rézne procesy biologiczne. Opracowano formuty
pozwalajgce obliczy¢ zmiany stezen substancji w czasie czy poziom
ekspresji genow. Potozyto to podwaliny pod wiele dziatow biostatystyki
czy bioinformatyki.

Gtéwng wadg metod analitycznych jest fakt, ze nie biorg pod
uwage biologicznej zmiennosci o ile nie jest uwzgledniona w zestawie
parametréw wzoru matematycznego. Takie podejscie zaniedbuje réz-
norodnos¢ pomiedzy eksperymentami czy unikalne zachowania poje-
dynczych komorek.

Dobrym sposobem radzenia sobie z tym uproszczeniem w celu,
na przyktad okreslania wartosci danej cechy dla konkretnych elemen-
tow zbioru jest stosowanie algorytmow stochastycznych do symulowa-
nia proceséw biologicznych (ang. Stochastic Simulations Algorithms -
SSA). Ta metoda pozwala wzigé pod uwage jednostkowg réznorod-
no$¢ miedzy konkretnymi czy kolejnymi komoérkami. Ponadto pozwala
przesledzi¢ zmiany wartosci cech, ktére sg wyraznie zmienne w cza-
sie. SSA znajdujg zastosowanie w prowadzeniu badan dotyczgcych
pojedynczych komorek (ang. single cell - SC). Wartg przyblizenia jest
implementacja SSA w jezyku Python - pakiet StochPy rozwijany od Kil-
ku lat na Uniwersytecie w Amsterdamie w oparciu o algorytm Gille-
spiego.

StochPy powstat jako narzedzie do dwojakiego wykorzystania.
Pozwala zaréwno na prace interaktywng z poziomu konsoli Pythona,
jak rowniez implementacje w wieksze skrypty. Filozofia stawiajgca na
maksymalne uproszczenie pracy interaktywnej sprawia jednak, ze
pewne operacje wymagajg gtebszego wczytania sie w na szczescie
przejrzyScie napisany i samodokumentujgcy sie kod pakietu.
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Mechanizm dziatania algorytmu stochastycznego opiera sie na
kilku kluczowych krokach. W pierwszym zatadowane zostajg parame-
try symulacji, takie jak startowe stezenia wszystkich reagentéw czy
czestotliwosci syntezy i degradacji. Kolejno nastepuje krok losowy,
podczas ktérego losowane jest zdarzenie, ktére zajdzie oraz interwat
czasowy, w ktorym ono zajdzie. Prawdopodobienstwo zajscia danej re-
akcji obliczane jest w oparciu o podane na wejsciu czestotliwosci za-
chodzenia zdarzen. Nastepnie przeliczane sg nowe ilosci reagentow
i procedura jest powtarzana. Pakiet StochPy zawiera wbudowane pod-
stawowe modele, takie jak prosta synteza - degradacja czy model eks-
presji gendw. Co wazne, modele sg jasno i prosto zdefiniowane w
plikach tekstowych, co umozliwia wygodne ich modyfikowanie i two-
rzenie wtasnych uktadéw symulacyjnych.

Dla poczatkujgcego uzytkownika szczegodlnie przydatne moze
okazacC sie zawarte w dokumentacji pakietu zestawienie przyktado-
wych zastosowan réznych modeli. Ponizej pokrétce opisze wykorzy-
stanie modelu syntezy mRNA w analizie szumu ekspresji genow.

Jak wiadomo, synteza oraz degradacja mRNA zalezy od wielu
czynnikéw, ktére mozna upraszczajgc sprowadzi¢ do nastepujgcych
parametrow: aktywacja i dezaktywacja chromatyny oraz synteza i de-
gradacja mRNA. Ograniczenie metod analitycznych, ktére rowniez ba-
zujg na tych parametrach, to fakt usredniania populacji komérek. Aby
uzyskac¢ informacje o ekspresji konkretnych komorek nalezy przepro-
wadzi¢ symulacje. W prowadzonych przeze mnie analizach, celem by-
to poréwnanie szumu ekspresji genéw w zaleznosci od poziomu state;
degradacji. Modulacja tego parametru odpowiadata zwiekszonej lub
zmniejszonej ekspresji interferujgcego RNA w komérce.

W oparciu o dane literaturowe opracowano zestaw parametrow
ekspresji dla transkryptomu ludzkiego. Nastepnie przeprowadzono
dwie serie symulacji dla bazowej oraz zwiekszonej czestotliwosci de-
gradacji mRNA. Takie symulacje pozwolity na okreslenie w jakich wa-
runkach zmiana poziomu mRNA wptywa na miedzykomdrkowy szum
ekspresji gendw.

Bibliografia

1. Maarleveld T.R. i in., 2013, ,StochPy: a comprehensive, user-
friendly tool for simulating stochastic biological processes”, PLoS One
2. http://stochpy.sourceforge.net/



Nasze zmagania

W niniejszej zaktadce przedstawiaC bedziemy wyniki naszych
badan. Chwilowo nie mamy sie czym chwali¢, ale juz wkroétce
bedziemy konczy¢ nasze prace licencjackie. Co wiecej projekty
realizowane przez nasze Koto wejdg w decydujgce fazy Mamy
nadzieje, ze w nastepnym numerze przedstawimy Wam, drodzy
Czytelnicy rezultaty naszych wysitkow.

Poszerzamy horyzonty

Zachecamy do wziecia udzialu w nastepujgcych kursach
e-learningowych, prowadzonych przez University of California w San
Diego, zamieszczonych na platformie Coursera:

1. Finding Hidden Messages in DNA (start w kwietniu)

2. Assembling Genomes and Sequencing Antibiotics (rozpoczecie
W maju)

3. Comparing Genes, Proteins, and Genomes (poczatek w lipcu)

https.//www.coursera.org//ucsd
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Sprawozdanie z dziatan Kota

Paulina Kania, Karolina Cibor

Koto Bioinformatyki BIT powstato w czerwcu 2014 roku i liczy
sobie juz ponad 30 czionkéw. W naszym Kole kazdy zainteresowany
bioinformatykg, biologig obliczeniowg, czy biocybernetykg ma mozli-
wos¢ zdobycia doswiadczenia i nowych umiejetnosci, poszerzenia
swojej wiedzy oraz poznania wielu ciekawych ludzi.

Seminarium inauguracyjne odbyto sie 20 listopada. W jego trak-
cie zostaly wstepnie przyblizone struktura Kota oraz plan dziatania
i cele na nadchodzgcy rok. Nastepnie dr n. med. Monika Piwowar
w swoim wystgpieniu w sposob ciekawy i zrozumiaty zaréwno dla info-
matykow, jak i osOb z szerszg wiedzg biologiczng, przedstawita zwig-
zek bioinformatyki z medycyng. Seminarium zostato przyjete
z zainteresowaniem i entuzjazmem.

Pierwsze miesigce dziatalnosci Kofa skupiatly sie wokot organi-
zacji seminariéw i warsztatow, ktorych tematem byly narzedzia i apli-
kacie uzywane na co dzien przez bioinformatykéw. Gitéwnymi
zagadnienieniami poruszanymi na tych spotkaniach byly modelowanie
bioczgsteczek oraz projektowanie lekdw.
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Seminaria

Obecnie Koto posze-
rza swojg dziatalnosc¢
i précz przygotowa-
nia kolejnej serii se-
minariéw i warszta-
téw, wspotorganizuje
konferencje “Czio-
1 wiek Zalogowany”
oraz wraz z Ko’rem Matematykow Studentéw UJ im. prof. Stanistawa
Zaremby i Kotem Studentéw Informatyki UJ organizujemy konferencje
Liczby-Komputery-Zycie, ktéra odbedzie sie w dniach 15-17 maja
2015. Ponadto niebawem rozpoczniemy nasz pierwszy projekt nauko-
wy: wykrywanie duplikacji genéw w genomie. Jego celem jest stworze-
nie szybkiego algorytmu wyznaczajgcego geny powstate w wyniku
duplikacji pochodzgce od genu badanego. Aby to osiggna¢ wykorzy-
stane zostang ukryte modele Markowa (ang. hidden Markov models,
HMM) z webowym interfejsem graficznym napisanym w Django. Pro-
jekt powstaje we wspdtpracy z Zespotem Ekologi Molekularnej i Beha-
wioralnej z Instytutu Nauk o Srodowisku UJ.

Wiecej informacji znajdziecie na stronie www.bit.ii.uj.edu.pl oraz
na profilu Kota na Facebooku (www.facebook.com/koloBITUJ).

I5-17
= 2015

https //WWW facebook. com/Llczb yKomputeryZycie
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Stowniczek dla Biologow

Abstrakcyjny typ danych - formalny opis wtasnosci i operacji na
danych. Przyktadem bytu abstrakcyjnego jest owoc, w odréznieniu od
konkretnej gruszki, ktéra spadita z drzewa rosngcego na Sscisle
zdefiniowanych wspétrzednych geograficznych, w $cisle okreslonej
chwilii, o kolorze 2z dokfadnie okreslong dtugoscig fali
elektromagnetycznej itd. (patrz klasa)

Dziedziczenie - uwspolnianie wilasciwosci réznych klas; klasa
A dziedziczgca po klasie B zawiera wszystkie atrybuty i zachowania
klasy B, jednooczes$nie posiadajgc swoje specyficzne wtasciwosci. Na
przykfad, jabtko dziedziczy po owocu atrybuty takie jak stodko$c,
soczystos¢ oraz zachowania typu dojrzewanie, ale posiada
specyficzng dla siebie szerokos¢ szupinki, ktérej nie posiada obiekt
klasy banan rowniez dziedziczgcej po owocu.

Instancja - pojedyncze wystgpienie niezaleznego bytu zgodnego z da-
nym wzorcem. Przyktadowo, obiektem klasy samochod bedzie pojazd
o numerze rejestracyjnym QWE-321.

Interfejs - definicja abstrakcyjnego typu posiadajgcego jedynie opera-
cje, a nie posiadajgcego danych.

Jezyk naturalny - jezyk uzywany przez ludzi do komunikacji miedzy
sobg; uzywa sie tego pojecia w celu odroznienia tego jezyka od jezy-
kow formalnych, jakimi sg np. jezyki programowania.

Konstruktor - specjalna metoda danej klasy, wywotywana podczas
tworzenia jej instanciji.

Klasa - definicja danego obiektu, swego rodzaju przepis lub instrukcja
obstugi, zawierajgca wszystkie jego cechy (atrybuty), ograniczenia
oraz zachowania (metody). Na przyktad, obiekt klasy banan posiada
atrybuty: wiek, kolor, czy krzywizna, wyrdzniajgce go sposrod innych
obiektéw. Za metode mozna uzna¢ na przyktad polecenie "dojrzewa;j",
ktore jako argument przyjmuje etylen i powoduje zmiane koloru.
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Lista - struktura danych stuzgca do przechowywania obiektow
sekwencyjnych

Metoda - elemtent sktadowy klasy, wykonujgcy dziatania na obiektach
danej klasy, lub klasy spokrewnionej (patrz dziedziczenie).

Modut - réwniez pakiet, bedgcy wyodrebnionym tworem zawierajg-
cym miedzy innymi tresci funkcji, zmienne oraz state.

Open Source - wolne oprogramowanie, czyli takie, ktore moze by¢
uruchamiane, kopiowane, rozpowszechniane, analizowane oraz zmie-
niane i poprawiane przez uzytkownikéw.

Operacja - czynno$¢ wykonywana na danym przedmiocie.

Rzutowanie - przeksztatcanie jednego typu zmiennej w inny, na przy-
ktad z liczby zmiennoprzecinkowej w liczbe catkowita.

String - struktura danych, fancuch znakéw.

Uczenie maszynowe - jest to dziedzina nauki zajmujgca sie proble-
matykg sztucznej inteligenciji; jej gtdbwnym celem jest stworzenie auto-
matycznego systemu potrafigcego doskonali¢ sie przy pomocy
zgromadzonego doswiadczenia (czyli danych) i nabywania na tej pod-
stawie nowej wiedzy

Uczenie nadzorowane - rodzaj uczenia maszynowego, ktére zakfada
obecno$¢ ludzkiego nadzoru nad tworzeniem funkcji odwzorowujgcej
wejscie systemu na jego wyjscie.

Uczenie nienadzorowane - rodzaj uczenia maszynowego, ktore za-
ktada brak obecno$ci ludzkiego nadzoru nad tworzeniem funkcji od-
wzorowujgcej wejscie systemu na jego wyjscie.
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Stowniczek dla Informatykow

Aminokwasy kanoniczne - dwadziescia jednostek budulcowych bia-
tek i peptyddéw zakodowanych w RNA.

Aminokwasy niekanoniczne - aminokwasy wchodzgce w skigd bia-
tek, ale nie uwzgledniane w kodzie genetycznym, np. selenocytozyna
i pirolizyna.

DNA - kwas deoksyrybonukleinowy, podstawowy nosnik informaciji
w komorkach. W jego sktad wchodzg nukleotydy, ztozone miedzy inny-
mi z zasad azotowych: adeniny, tyminy, guaniny i cytozyny.

Delecja - rodzaj mutacji, usuniecie jednego lub wiecej nukleotydow,
razem z insercjg zwana InDelem.

Ezoteryka — wiedza dostepna jedynie dla osob uprzywilejowanych,
doswiadczonych lub takich, ktore przeszty inicjacje.

Format fasta - format zapisu sekwencji biologicznych. Zapis skfada
sie z nagtowka rozpoczetego znakiem ">' i sekwencjg w nowej linii.

Format GenBank - format zapisu sekwencji biologicznych. Oprocz se-
kwencji zawiera wiele uzytecznych informaciji.

Gen - podstawowa jednostka dziedzicznosci zapisana w DNA, deter-
minuje powstanie czgsteczki biatka lub RNA.

Gpz - jednostka dtugosci kwasu nukleinowego, oznaczajgca giga pary
zasad.

Hibernacja — fizjologiczny stan organizmu, o charakterze przystoso-
wawczym, polegajgcy na wytlgczeniu termoregulacji, znacznym spo-
wolnieniu proceséw zyciowych i obnizeniu temperatury ciata,
zwiekszajgcy tolerancje organizmu wobec niesprzyjajgcych warunkéw
Srodowiskowych.

Insercja - rodzaj mutacji, wstawienie jednego lub wiecej nukleotyddw,
razem z delecjg zwana InDelem. 32



Kod genetyczny - reguta mowigca, ze informacja zawarta w DNA
i RNA zawiera informacje o sekwencji biatek. Trzy kolejne nukleotydy
kodujg aminokwas lub przerywajg translacje.

Mutacja - nagte zmiany materiatu genetycznego, podlegajgce dzie-
dziczeniu. Zalicza sie do nich miedzy innymi delecje, insercje, mutacje
punktowe.

Mutacja punktowa - mutacja polegajgca na zamianie jednego nukle-
otydu innym.

Neurotoksyny - rodzaj toksyn dziatajgcych na uktad nerwowy.

Ni¢ komplementarna - ni¢ powstata na matrycy DNA, poprzez przytg-
czanie tymin na miejsce adenin matrycy oraz guanin w miejsce cyto-
zyn (i odwrotnie).

Odwrotna transkrypcja - biosynteza DNA na matrycy RNA.

Phred quality - Q = - log (P), gdzie P jest prawdopodobienstwem
btednego przypisania nukleotydu do danej pozycji DNA lub RNA. Q
"koduje sie" symbolami z kodu ASCII.

RNA - kwas rybonukleinowy, produkt translacji DNA, réznigcy sie mie-
dzy innymi zamiang tymin charakterystycznych dla DNA uracylami.

Sekwencja kodujaca - czes¢ sekwencji kwasu nukleinowego zawie-
rajgca informacje

o biatku

Transkrypcja - proces "przepisywania" DNA na RNA, biosynteza nici
RNA

Translacja - proces "tltumaczenia" RNA na biatko.
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