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BIOLOGICZNIE ZNACZACA REKONSTRUKCJA SIECI FILOGENETYCZNYCH

Streszczenie Popularnonaukowe

Bez watpienia sieci sa obecne wszedzie. Internet jest siecia, system komunikacji miejskiej jest siecia,
komorki tworzg sieé, ludzkie interakcje maja nature sieci, 1 tak dalej...

Wszystko jest Siecig

Roéwniez w biologii “sieciowos¢” jest czesta. W szczegdlnosci rézne typy relacji miedzy sekwencjami,
genami, genomami a gatunkami moga by¢ reprezentowane w postaci tzw. sieci filogenetyczne;j.
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makak koala kot
Sie¢ genowo-gatunkowa dla trzech gatun- Przyktad sieci dla bardzo podobnych se-
kow, szesciu gendw (qwiazdki) z dwoma ho- kwencji DNA (tu wezty) pochodzgcych z
ryzontalnymi transferami gendw (strzatki). biatych krwinek cztowieka (limfocyty B).

Ten projekt jest poswiecony na opracowanie nowych biologicznych modeli, wydajnych algorytmow i
narzedzi dla problemoéw zwiazanych z sieciami filogenetycznymi. Do realizacji tego interdyscyplinarnego
projektu powotaliémy miedzynarodowy zesp6t badaczy-ekspertéw z nauk biologicznych, medycznych,
matematycznych i informatycznych.

W projekcie proponujemy analize nowego ogéluego podejécia do poréwnywania drzewa z siecig filogene-
tyczna. 7Z wykorzystaniem tego podejicia, planujemy rozwigzaé kilka klasycznych probleméw biologii
obliczeniowej dla sieci wtacznie z problemem rekonstrukcji sieci filogenetycznej i opracowaé narzedzia
do ich rozwigzywania. Metody, ktore bedziemy stosowaé to techniki teorii graféw, standardowe metody
dowodzenia, algorytmy regutowe, optymalizacyjne, aproksymacyjne, genetyczne itp. Do przetwarza-
nia danych i walidacji wynikéw, opracujemy filogenetyczne i symulacyjne skrypty, za pomoca ktérych
wygenerujemy empiryczne i symulacyjne zbiory testowe dla naszych narzedzi. Walidacja wynikéw
odbedzie sie przy Scistej wspoétpracy z biologicznymi i medycznymi ekspertami.

Zaproponowane tutaj podejscie zapewni praktykom nowe oparte o biologiczne modele narzedzia do
studiowania ztozonych relacji miedzy sekwencjami, genami, genomami i gatunkami. Poniewaz takie
zwykle relacje sa “sieciowe”, nasze rozwiazania istotnie poprawig mozliwosci ich analizy i pomoga
badaczom lepiej zrozumie¢ powiazane procesy biologiczne.



