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Eksploracja motywow petli wielokrotnych w strukturach

RNA

Streszczenie popularnonaukowe

Tomasz Zok

Cel projektu

Bioinformatyka jest wazna dziedzina, ktéra taczy biologie z technologia, aby pomdc nam lepiej
zrozumie¢ dane biologiczne. Jednym z obszaréw zainteresowania bioinformatyki jest RNA,
ktéry odgrywa kluczows role w genetyce. Zrozumienie struktury 3D RNA jest wyzwaniem
dla naukowcow. Aby pomdc przezwyciezy¢ to wyzwanie, uzywamy nowoczesnych komputerow
i algorytméw. Jednak niektére motywy RNA, takie jak petle wielokrotne lub multipetle, sa
rzadkie i stabo poznane, co utrudnia ich przetwarzanie przez te algorytmy. W ramach tego
projektu bedziemy pracowaé¢ nad rozwojem zaawansowanych metod obliczeniowych i uczenia
maszynowego (sztucznej inteligencji), aby poméc naukowcom sprosta¢ tym wyzwaniom.
Naszym celem jest stworzenie cennych narzedzi i zasobow, ktoére pomoga naukowcom lepiej
zrozumieé czasteczki RNA.

Opis badan

Naszym celem jest zebranie danych eksperymentalnych dotyczacych struktur 3D RNA
i wybranie tych, ktére zawierajg istotne informacje. Nastepnie opracujemy narzedzie do
analizy danych i identyfikacji multipetli przy uzyciu sztucznej inteligencji. Wykorzystamy
to do klasyfikacji struktur RNA i poznania zasad rzadzacych ich ukladami w przestrzeni
3D. Nastepnie zastosujemy te wiedze do wielu sekwencji RNA, ktorych weiaz nie rozwigzano
eksperymentalnie. Pomoze nam to wygenerowaé i zebraé tysigce multipetli RNA. Informacje
te beda pomocne dla badaczy w skuteczniejszym przewidywaniu ztozonych struktur 3D RNA.

Dlaczego warto podja¢ ten temat badawczy?

Multipetle RNA stanowia problem dla bioinformatykéow. Brakuje wystarczajacej ilosci
informacji, aby je wtasciwie zbadaé, co spowalnia postep w biologii i biotechnologii. ZnalezliSmy
jednak rozwigzanie tego problemu, ktore bedzie dostepne dla wszystkich naukowcow. Pomoze
to usprawnic¢ badania w tej dziedzinie.

Gloéwne oczekiwane rezultaty

Nasz projekt ma na celu rozwiazanie problemu analizy multipetli RNA. Planujemy to osiagnaé
poprzez stworzenie baz danych i zbioréow danych zawierajacych odpowiednie informacje
na temat struktur RNA posiadajacych te motywy. Opracujemy rowniez zestaw narzedzi
obliczeniowych do analizy i interpretacji ztozonych struktur RNA. Wszystkie nasze wyniki
beda publicznie dostepne, poniewaz wspieramy otwarta nauke.



