Jezyk stanowi sposob w jaki nieskorficzona ilos¢ znaczen moze by¢ wyrazona z wykorzystaniem skorczonej liczbe symboli oraz
regut. Juz kilkadziesiat lat temu zauwazono, ze sposob ten jest wspoélny dla jezyka ludzkiego oraz biopolimerdw, takich jak kwasy
nukleinowe i biatka. Z zaledwie dwudziestu aminokwaséw (liter lub wyrazéw) powstaty miliony sekwencji (zdan) zwinietych w
tysiace rodzajow konformacji (syntaktyka) spetniajacych najrozniejsze funkcje w organizmach zywych (semantyka).
Podobienstwo pomiedzy sekwencjami biatkowymi a zdaniami jezyka naturalnego znaczaco wykracza poza zbieznosc formy
zapisu jako ciggu znakéw. Ni¢ biatka stanowi faricuch aminokwasow fizycznie potaczonych wigzaniami peptydowymi. Podobnie
do zdan jezyka naturalnego, sekwencja biatka moze by¢ wieloznaczna (ten sam taficuch aminokwaséw zwija sie w rézne struktury
w zaleznosci od otoczenia), czesto zawiera zaleznosci dalekozasiegowe i struktury rekurencyjne. W szczeg6lnym przypadku
zaobserwowano zjawisko podwadjnej artykulacji, specyficzne dla przewazajacej wiekszosci jezykow ludzkich: bardzo duzy zbiér
mozliwych powierzchni molekularnych (zdan) otrzymany z ograniczonego zestawu powtdrzonych fragmentow sekwencji (stow),
sktadajacych sie z kilku aminokwaséw poddanych pozytywnej selekcji (gtosek).

Dzieki temu podobienstwu metody bazujace na teorii jezykéw formalnych nadajg sie wyjatkowo dobrze do analizy sekwencji
biatkowych. Jednakze metody lingwistyczne uzywane sg do badania bialek przewaznie w charakterze tzw. czarnej skrzynki.
Ponadto popularne modele nie potrafig uwzglednié¢ oddziatywan pomiedzy oddalonymi od siebie aminokwasami, ktore sa bardzo
wazne dla struktury i funkcji biatek. W ramach projektu bedziemy pracowa¢ nad zastosowaniem do analizy biatlek bardziej
zaawansowanego modelu: probabilistycznych gramatyk bezkontekstowych, ktéry umozliwia na bezposrednie ujecie oddziatywan
pomiedzy oddalonymi od siebie aminokwasami. Naszym celem jest opracowanie skutecznych metod tworzenia modelu biatka na
poziomie gramatyki bezkontekstowej. Trzy podstawowe zastosowania takiego modelu to: (1) przeszukiwanie bazy danych
sekwencji w poszukiwaniu podobnych biatek lub ich fragmentéw; (2) analiza struktury automatycznie utworzonej gramatyki oraz
gramatycznego rozbioru sekwencji (podobny do rozbioru zdania jezyka polskiego) w celu wychwycenia charakterystycznych cech
i zaleznosci - niejako poznawania "jezyka biatek"; (3) zapisywanie réznych hipotez naukowych w formie gramatyki i
poréwnywanie ktéra gramatyk bardziej pasuje do przebadanych biatek.

Szczegolnie dwa ostatnie zastosowania byty jak dotad zaniedbywane przez bioinformatykéw. Tymczasem nasze wczesniejsze
prace wskazuja, Zze ze struktury automatycznie otrzymanej (nauczonej) gramatyki bezkontekstowej lub z jej drzewa rozkiadu
mozna odczyta¢ informacje dotyczace biologicznie istotnych cech biatka. Dlatego zamierzamy systematycznie poréwnywac
gramatykami i drzewami rozktadu z cechami opisywanego przez nie biatka. Kazdy model jest redukcja rzeczywistosci do jakiego$
jej aspektu. Aby okresli¢ ktéra z hipotez reprezentowanych przez probabilistyczne modele gramatyczne lepiej opisuje badany
wycinek $wiata moze wystarczy¢ poréwnanie prawdopodobienstw z jakimi modele te utworzytyby wystepujace w rzeczywistosci
obiekty. Czasami jednak warto zastosowac takze inng metode sprawdzenia, ktéra polega na wytworzeniu bardzo duzej liczby
obiektéw zgodnych z modelem, a nastepnie poréwnaniu czy ich cechy charakterystyczne rozktadajg sie podobnie jak cechy
istniejagcych w rzeczywistosci obiektow. W takim przypadku niezbedne jest okreslenie mierzalnych cech charakterystycznych. Ze
wzgledu na podobienstwo pomiedzy sekwencjami biatkowymi a zdaniami jezyka naturalnego pomocne moga okazac sie cechy
stuzace do analizy tekstéw literackich, ale takze cechy uzywane przy opisie systeméw dynamicznych.

Réwniez w przypadku zastosowania modelu gramatycznego do przeszukiwania bazy danych mozliwe jest osiggniecie znaczacego
postepu. W ostatnich latach, dzieki lawinowo rosnacej liczbie dostepnych sekwencji biatkowych z r6znych genoméw oraz dzieki
nowym metodom matematycznym, pojawita sie mozliwos¢ okreslenia z duzym prawdopodobiefstwem, ktére aminokwasy w
sekwencji s od siebie zalezne. Jak dotad doprowadzito to do poprawy w przewidywaniu struktury biatka. W naszym przekonaniu
wigczenie informacji o tzw. mutacjach zaleznych do procesu tworzenia gramatyki spowoduje znaczaca poprawe szybkosci
uczenia oraz jakosci uzyskanych modeli. Bytoby to znaczace osiggniecie w zakresie bioinformatyki.

Praktycznym efektem projektu bedzie udostepnienie spotecznosci naukowej opracowanych w jego trakcie metod w formie pakietu
programow oraz serwisu on-line. W szerszej perspektywie rozwdj lingwistyki biatek wydaje sie nieodzowny do systematycznego
projektowania peptydow i biatek, czy wrecz programowania catych podsysteméw molekularnych (np. immunologicznych) - w
zgodzie z ich natura.



