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Streszczenie

Czasteczki RNA sg oprocz DNA i biatek podstawowymi elementami kazdej zywej komorki.
Uczestnicza przede wszystkim w procesach odczytu kodu genetycznego. Wspotczesne badania
pokazaty jednak, ze RNA pelni jeszcze wiele innych rol w komorce. Potrafi regulowaé jej me-
tabolizm, przekazywaé informacje, a nawet zmienia¢ swoja postac¢. Te interesujace procesy sg
mozliwe dzieki wplywom otoczenia na najbardziej kluczowa ceche RNA, jaka jest jej ksztalt.
W projekcie tym rozwijane beda informatyczne metody, by te wtasciwoé¢ analizowac i tym
samym lepiej zrozumie¢ funkcje danej czasteczki RNA.

Dla informatykow ksztatt czasteczki RNA to pewna informacja, ktora mozemy zapisaé cy-
frowo i nastepnie przetwarzac¢. Najpopularniejsza metoda jej zapisu jest podanie wartosci wspot-
rzednych X, Y i Z dla kazdego z atomoéw, ktore sktadaja sie na analizowane RNA. Mozna to
jednak zrobi¢ inaczej. Ot6z okazuje sie, ze ksztalt czasteczki réwnie dobrze opisuje informacja
zawarta we wzglednych obrotach wokoét wigzan atomowych. Dysponujac informacja o wszyst-
kich kolejnych wartosciach katow, réwniez mozemy podjaé sie analizy ksztaltu czasteczki.

W tym projekcie wezmiemy pod uwage poznane juz wezesniej struktury RNA. Istniejg bazy
danych, ktore udostepniaja te informacje dla spotecznos$ci naukowej. Na ich podstawie zwe-
ryfikujemy wiedze o tym, jaka postaé¢ rzeczywiscie przyjmuja czasteczki RNA w komorkach.
Na tej podstawie mozliwe bedzie zbudowanie modelu, ktory postuzy do oceny poprawnosci
przewidywanych ksztattéw RNA.

Poniewaz ksztalt czasteczek RNA to pewna informacja, mozliwa jest jej komputerowa mo-
dyfikacja w celu opisania innego ksztattu. Jest to w duzym uproszczeniu opis tego, jak dzia-
taja algorytmy przewidywania struktur RNA. Bazujac na pewnych zalozeniach, prébuja one
opisac, jak w komoérce wygladataby dana czasteczka. Jest to zatem préoba odtworzenia procesow
naturalnych w cyfrowej postaci i takie proby oczywiscie obarczone sg pewnym btedem.

Nasz model zbudowany na podstawie wiedzy z rzeczywistych struktur bedzie stuzyt temu,
aby te préoby oceniaé¢ albo wrecz wspomagaé. Dysponujac informacja o tym, ktore wartosci
katow sa prawdopodobne, a ktore nie wystepujg naturalnie, bedziemy w stanie stwierdzic,
w jakim stopniu dany opis ksztaltu czgsteczki RNA jest wiarygodny. Planujemy tez samemu
tworzy¢ takie wiarygodne opisy dla pewnych parametréw wejsciowych.



