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Co majg wspolnego informatyka i nauki biologiczne?
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Cyfrowy zapis informacji w komputerze i w zywym organizmie

1001000 1000101 1001100 ATGGTGGCAGGGAAGGCTGAGCCA
1001100 1001111 9100000 GCCATGCCA

1010111 1001111 10160010
1001100 10001600

alfabet binarny alfabet czteroliterowy




Kodowanie informacji - kod ASCII

1001000 1000101 1001100
1001100 1001111 9100000
1010111 1001111 10160010
1001100 1000100

1000001 A 1001110 N
1000010 B 1001111 0
1000011 C 1010000 P
1000100 D 1010001 Q
1000101 E 1010010 R
1000110 F 1010011 S




Kodowanie informacji - kod ASCII

1001000
1000101
10011600
10011600
1001111
0100000
1010111
1001111
19010010
1001100
1000100

oOrrr ma:3xX
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HELLO WORLD



Kodowanie informacji - kod genetyczny

ATGGTGGCAGGGAAGGCTGAGCCA

GCCATGCCA
T C A G

TCT Ser
TCC Ser
TCA Ser TAA stop
TCG Ser TAG stop

CCT Pro
CCC Pro
CCA Pro CAA GIn
CCGPro CAG GIn

ATT lle ACT Thr AAT Asn AGT Ser
ATC lle ACC Thr AAC Asn AGC Ser
A ATA lle ACA Thr AAA Lys
ATG Met  ACG Thr AAG Lys

GCT Ala  GAT Asp
GCC Ala  GAC Asp
GCA Ala GAA Glu
GCGAla GAG Glu

TGA Sstop
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Kodowanie informacji - kod genetyczny

ATG
GTG
GCA
GGG
AAG
GCT
GAG
CCA
GCC
ATG
CCA

Met

- Val
- Ala

Gly

- Lys

Ala
Glu

- Pro
- Ala
Met
Pro




Kodowanie informacji -

kod genetyczny

1001000
1000101
10011600
10011600
1001111
0100000
1010111
1001111
19010010
1001100
1000100

oOrrr ma:3xX
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HELLO WORLD

ATG
GTG
GCA
GGG
AAG
GCT
GAG
CCA
GCC
ATG
CCA

- Va 1 ﬁ;% : A
- Ala £

- Lys

- Pro
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Met

Gly
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Informacja w genomie

2x3 miliardy nukleotydow

Chromosom

Helisa

DNA

rTTTTTTTTTTT
ATGACGGATCAG




Informacja w genomie

Chromosom

2x3 miliardy nukleotydow
e A:00 C:01,T:10, G: 11

12 miliardow bitow, czyli 1500 MB

Helisa
DNA

GCGACATAA

)~
ol
> -
> -
— -
—p—
G~

GCCTTAACCGCTGTATT
11 ] MEREE




Informacja w genomie

Chromosom

2x3 miliardy nukleotydow

A: 00, C: 01, T: 10, G: 11

12 miliardoéw bitow, czyli 1500 MB
1 cd rom~ 750 MB

Helisa
DNA

GCGACATAA
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Informacja w genomie

2x3 miliardy nukleotydow

A: 00, C: 01, T: 10, G: 11

12 miliardoéw bitow, czyli 1500 MB
1 cd rom ~ 750 MB

Ale to nie wszystko: cziowiek
ma 37 tera (10'?) komorek, w
ktorych DNA moze sie zmieniaC w
trakcie zycia

Chromosom

Helisa
DNA

GCGACATAA
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Architektura modularna

Graf wywotan systemowych Regulacja ekspresji genow

w Linuksie funkcie/geny u bakterii E. Coli

sterujgce
|

zarzadcy
Sredniego
szczebla
|
funkcje/geny
wykonawcze

Zrédio: Comparing genomes to computer operating systems in terms of the topology and evolution of their requlatory control
networks. Yan i in. PNAS, 2010




Wykorzystanie modutow

liczba pakietow
liczba genow

0 02 04 06 08 1 0 02 04 06 08 1
czestosc instalacji danego pakietu na czestosc wystepowania danego genu w
komputerach z systemem Linuks genomach réznych gatunkow bakterii

Zrédto: Universal distribution of component frequencies in biological and technological systems. Pang i Maslov. PNAS, 2013



Wykorzystanie modutow
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0 02 04 06 08 1 0 02 04 06 08 1
czestosc instalacji danego pakietu na czestosc wystepowania danego genu w
komputerach z systemem Linuks genomach réznych gatunkow bakterii

Zrédto: Universal distribution of component frequencies in biological and technological systems. Pang i Maslov. PNAS, 2013



Wykorzystanie modutow

nieliczne,
kluczowe

liczne
komponenty
specjalizowane

liczba pakietow
liczba genow

0 02 04 06 08 1 0 02 04 06 08 1
czestosc instalacji danego pakietu na czestosc¢ wystepowania danego genu w
komputerach z systemem Linuks genomach réznych gatunkow bakterii

Zrédto: Universal distribution of component frequencies in biological and technological systems. Pang i Maslov. PNAS, 2013



Zagrozenia systemowe

Wirusy komputerowe

Powiela przez sie przez skopiowanie do
innych programow

Dokonuje zniszczen po wystgpieniu
pewnego zdarzenia

Moze zmieniaC kod aby unikngc
wykrycia przez program antywirusowy

Moze blokowac system antywirusowy

Wirusy biologiczne

Powiela sie wewnagtrz komorki
wykorzystujac jej zasoby

Replikujg sie w organizmie bez objawow

Mutacje sprawiajg ze staje sie odporny
na leki

Moze atakowac system odpornosciowy



Zmiana paradygmatu w naukach biomedycznych

Tradycyjne podejscie
do prowadzenia badan

Biologia Informatyka
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Mézg ludzki Sieci neuronowe

Zrédto: Algorithms in nature: The convergence of systems biology and computational thinking. S. Navlakha i Z. Bar-Joseph, Molecular
Systems Biology, 2011.



Zmiana paradygmatu w naukach biomedycznych

dJﬁgﬁgggeﬂ?gﬂgﬁfﬁ Myslenie obliczeniowe

Biologia Informatyka Biologia Informatyka
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Mechanizm Nowy algorytm rozwigzujacy
Sieci neuronowe sprzezenia problem maksymalnego
zwrotnego zbioru niezaleznego

Zrédta: Algorithms in nature: The convergence of systems biology and computational thinking. S. Navlakha i Z. Bar-Joseph,
Molecular Systems Biology, 2011. A Biological solution to a fundamental distributed computing problem. Y. Afek et al. Science, 2011




Zmiana paradygmatu w naukach biomedycznych

Dzieki odkryciom biologii molekularnej i genetyki w latach 60-tych biologia
oraz biomedycyna staty sie naukami o przetwarzaniu informaciji.

Wprowadzono pojecia: “kod genetyczny”, “informacja genetyczna”,
“transkrypcja”, “translacja”.

Terminologie i koncepcje z informatyki i innych dyscyplin inzynierskich
stajg sie powszechne w laboratoriach biologicznych i biomedycznych.



Kamienie milowe w rozwoju biomedycyny

Wzrost mocy obliczeniowych,
karty graficzne, FPGA

Analiza sekwencji i algorytmy
tekstowe

Sztuczna inteligencja i algorytmy
uczenia maszynowego

Techniki Big Data i algorytmy
rozproszone

Odkrycie struktury DNA

Projekt mapowania genomu ludzkiego
Sekwencjonowanie Nastepnej Generac;
Wielkoskalowe projekty
sekwencjonowania

Nowe narzedzia edycji genomowej
(CRISPR-CAS9)




Kamienie milowe w rozwoju biomedycyny

Wzrost mocy obliczeniowych,
karty graficzne, FPGA

Analiza sekwencji i algorytmy
tekstowe

Sztuczna inteligencja i algorytmy
uczenia maszynowego

Techniki Big Data i algorytmy
rozproszone

Odkrycie struktury DNA

Projekt mapowania genomu ludzkiego
Sekwencjonowanie Nastepnej Generac;
Wielkoskalowe projekty
sekwencjonowania

Nowe narzedzia edycji genomowej
(CRISPR-CAS9)

“ Gléwne zrédto sukcesoéw: Zarowno dane jak i algorytmy sg

™
open source

udostepnione publicznie, na zasadach otwartych licenc;ji

initiative




Ewolucja w pozyskiwaniu danych
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e “Teatr swiata” - 1570r. e Obraz satelitarny
e Opracowywano z lgdu i morza e Generowany w ciggu 1 sekundy
e Tworzono przez kilkadziesiat lat e Bardziej informatywny i doktadny

Zrédta: https://en.wikipedia.org/wiki/Theatrum Orbis Terrarum,
https://en.wikipedia.org/wiki/File:Whole world - land and oceans 12000.jpg



https://en.wikipedia.org/wiki/Theatrum_Orbis_Terrarum
https://en.wikipedia.org/wiki/File:Whole_world_-_land_and_oceans_12000.jpg

Ewolucja w pozyskiwaniu danych
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e PCR, elektroforeza na zelu i e Sekwencjonowanie Nastepnej
sekwencjonowanie metoda Generacji
Sangera e Jednoczesne sekwencjonowane

e Analiza krétkich fragmentow miliardéw kroétkich fragmentéw DNA
genomu, pojedynczych genéw e Szybka analiza catych genomoéw

e (Czasochtonne przygotowanie e Robotyzacja procesu przygotowania

probek probki



Genomiczne Big Data

Cena/genom
$100,000,000

¥i0:R00,000 < genomow ludzkich do
$1,000,000 g 2025 rOku
$100,00 S 2 - 40 Exabaijtow (EB)
10,000 _z 1EB=1mnTB
O
e g Roczne
8160 0 zapotrzebowanie
B czbha o YouTube w 2025
$10 . o~
zsekwencjonowanych N 1-2 EB
‘. genomow , 3
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Zrédio: https://www.forbes.com/sites/kenberman/2019/02/21/genome-sequencing-stocks-on-the-rise/#3f77d8bc1f51



https://www.forbes.com/sites/kenberman/2019/02/21/genome-sequencing-stocks-on-the-rise/#3f77d8bc1f51
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Diagnostyka molekularna
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Bioinformatyka w dobie SARS-CoV2

Diagnostyka

Epidemiologia - modelowanie statystyczne

Analiza genomu wirusa

Projektowanie lekow, szczepionek

Analiza genomu pacjenta

Sledzenie wiruséw w przestrzeni publicznej (Metasub)

Zrédto: Matopolskie Centrum Biotechnologii Autor: CRG, Christine Panagiotidis
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