Informator
dla licealistow

o
O
<
T
O
AJ
<




Co to jest BIOINFORMATYKA?

Bioinformatyka jest interdyscyplinarng naukg zajmujaca
sie zagadnieniami gromadzenia i przetwarzania informacji
zawartej w danych uzyskiwanych w badaniach uktadéw
biologicznych prowadzonych na poziomie molekularnym.
Do niedawna biologia oraz informatyka postrzegane byty
jako dwie catkowicie odrebne dziedziny wiedzy — biolodzy
zajmowali sie zywymi organizmami i mechanizmami ich
funkcjonowania a informatycy — metodami przetwarzania
informacji oraz uktadami, ktére te informacje
przetwarzajg (czyli m.in. komputerami).

Jednak na skutek rozwoju biologii molekularnej,
wynalezienia nowych technik badawczych oraz
wyodrebnienia sie wielu specjalistycznych nauk

0 zyciu, ilos¢ oraz réznorodnos¢ generowanych danych
biologicznych zwiekszyta sie na tyle, ze konieczne byto
potaczenie tych dwoch swiatéw. Aby skutecznie
analizowac¢ wzrastajaca liczbe danych trzeba byto

m. in. zastosowac zaawansowane, komputerowe metody
obliczeniowe oraz wypracowac sposoby przechowywania
gigantycznej ilosci informaciji.

Co robig BIOINFORMATYCY?

® Budujj i zarzadzajg bazami danych, w ktérych
gromadzone sg informacje na temat sekwengji
nukleotydowych (DNA, RNA), genomow, struktur
przestrzennych makroczasteczek, funkcji petnionych
przez geny i biatka, szlakéw metabolicznych, danych
klinicznych, itp.

® Opracowuja algorytmy do analizy sekwencji (sktadania
fragmentéw sekwencji w catos¢; wyszukiwania
fragmentéw kodujacych biatka, odnajdywania
sekwencji regulujacych ekspresje genéw itp.).

® Tworzg programy komputerowe do poréwnywania
sekwencji kwaséw nukleinowych i biatek a nawet catych
genomow (m.in. w celu ustalenia pokrewienstwa,
$ledzenia ewolugji, znalezienia podobienstw
dotyczacych funkgji, umiejscowienia w komérce itp.).

® Konstruuja komputerowe modele czasteczek i uktadéw
czasteczek o znaczeniu biologicznym (m. in. kwaséw
nukleinowych, biatek, lipidéw), dzieki czemu mozliwe
jest charakteryzowanie i przewidywanie ich struktury
przestrzennej oraz funkgcji petnionej w organizmie.

® Prowadza symulacje modeli uktadéw biologicznych
(badaja in silico oddziatywania miedzy czasteczkami,
szlaki metaboliczne i sygnatowe).

® Rozwijaja techniki analizy obrazu (np. uzyskiwanego
w wyniku tomografii, badan mikroskopowych, itd.).

® Opracowuja metody wspomaganej komputerowo
metaanalizy oraz eksploracji danych.

Z poczatku wyniki analiz bioinformatycznych byty
wykorzystywane jedynie przez biologéw molekularnych,
genetykow, ewolucjonistéw i biochemikéw. Obecnie
bioinformatyka coraz silniej wigze sie z medycyng, w tym
w szczeg6lnosci z tzw. medycyng precyzyjna (ktérej celem
jest dopasowanie rodzaju terapii do poszczegélnego
pacjenta) oraz medycyna prewencyjna.

Bioinformatycy zaangazowani sa m.in. w poszukiwania
czynnikéw wirulencji, nowych szczepionek, zwiazkéw
bakteriobojczych, lekéw. Ich praca przyczynia sie

do lepszego diagnozowania i terapii wielu choréb.
Réwnolegle, osiagniecia bioinformatyki wykorzystywane
sq w biotechnologii, rolnictwie oraz ochronie srodowiska.



Wydarzenia istotne dla rozwoju
BIOINFORMATYKI

Podobnie jak w przypadku wielu innych gatezi nauki,
trudno jest wskaza¢ precyzyjnie czas, w ktérym
bioinformatyka jako samodzielna dyscyplina zaczeta
funkcjonowa¢ w powszechnej $wiadomosci

w znaczeniu, w jakim postrzegana jest obecnie.
Umownie przyjmuje sie, ze poczatki bioinformatyki
przypadaja na lata szescdziesigte XX wieku.

Lata piecdziesigte XX wieku
Tuz przed narodzinami bioinformatyki.

1950 — Per Edman opracowuje metode
sekwencjonowania peptydéw

1952 — Martha Hershey i Alfred Chase ostatecznie
potwierdzaja, ze to DNA, a nie biatko jest nosnikiem
informacji genetycznej

1953 - badania Jamesa Watsona, Francisa Cricka,
Rosalind Franklin i Maurice'a Wilkinsa doprowadzaja
do poznania struktury DNA

1955 — Frederic Sanger ustala kolejnos¢
wystepowania aminokwaséw w insulinie — po raz
pierwszy poznana zostaje sekwencja catego biatka

Lata szescdziesigte XX wieku
Poczqtki bioinformatyki zwigzane sq z analizq biatek.

1962 — Margaret Deyhoff i Robert Ledley tworza
program komputerowy COMPROTEIN stuzgcy

do sktadania sekwencji biatek w oparciu o wyniki
uzyskane z sekwencjonowania peptydéw metoda
Edmana

1966 — Margaret Deyhoff i Richard Eck publikuja
ksigzke pt. Atlas of protein sequence and structure.
Jest to pierwsza w historii baza danych sekwencji
biologicznych, poki co — analogowa

1966 — badania Roberta Holleya, Hara Gobinda
Khorane, Heinricha Matthaei i Marshalla Nirenberga
doprowadzaja do ztamania kodu genetycznego
1969 - Dennis Ritchie tworzy C, czyli jezyk
programowania wysokiego poziomu, ktory

w kolejnych latach zrewolucjonizuje proces
tworzenia systemoéw operacyjnych oraz
oprogramowania uzytkowego dla komputeréow

Lata siedemdziesigte XX wieku
Techniki biologii molekularnej przenoszq uwage
Swiata na DNA.

1970 - Saul Needleman i Christian Wunsch
opracowuj3 algorytm do poréwnywania

sekwencji biatek

1970 - Edgar Codd przedstawia relacyjny model
baz danych, ktory w dziedzinie gromadzenia

i zarzadzania danymi odegra role podobnga

do jezyka programowania C w rozwijaniu
oprogramowania komputeréw

1972 — grupa badawcza Paula Berga tworzy pierwszy
rekombinowany DNA — przy pomocy enzyméw
restrykcyjnych i ligazy DNA wirusa SV40 zostaje
potaczony z DNA faga, rozpoczyna sie era klonowania
1973 — Robert Hahn i Winton Cerf opracowuja
pierwszga wersje protokotu TCP/IP stuzacego

do przesytania danych miedzy komputerami
potaczonymi w sie¢ ARPANET (stworzong dla
Departamentu Obrony USA i bedaca poprzedniczka
Internetu)



1977 — niemal réownolegle wynalezione zostajg dwie
rézne metody sekwencjonowania DNA (metoda
Maxama-Gilberta z czasem odchodzi do lamusa, metoda
Fredericka Sangera uzywana jest do dzi$)
1977 - Frederick Sanger publikuje sekwencje genomu
bakteriofaga X174 (5386 pz)
1977 - na rynku pojawiajg sie pierwsze komputery
dostosowane do uzytku domowego (np. Commodore,
Atari, Apple); ich system operacyjny ma wbudowany
interpreter jezyka BASIC, ktory jest tatwy
do opanowania dla programistéw-amatorow
1978 - Margaret Dayhoff wyznacza rodzine
macierzy podstawien aminokwasowych PAM,
ktorych zastosowanie pozwala na prowadzenie
ilosciowych badan ewolucji molekularnej
1979 - powstaje pierwszy pakiet oprogramowania
do analizy wynikow sekwencjonowania metodg
Sangera

Lata osiemdziesiate i dziewieédziesigte XX wieku
Postepom w biologii molekularnej towarzyszy rozwéj
komputerow i algorytmow; upowszechnienie Internetu
rewolucjonizuje komunikacje, dostep do informacji,
sposéb gromadzenia danych; bazy danych biologicznych
oraz narzedzia do analizy danych stajq sie dostepne dla
wszystkich.

1980 - w ramach European Molecular Biology
Laboratory powstaje pierwsza biblioteka danych
sekwencji nukleotydéw (tzw. EMBL-Bank)

1985 — Kary Mullis opracowuje metode PCR,

dzieki ktérej mozna namnaza¢ DNA w probdwce,

ma to m.in. wptyw na ilo$¢ danych pozyskiwanych

z sekwencjonowania

1990 - rusza miedzynarodowy projekt poznania
sekwencji ludzkiego genomu (Human Genome Project)
1990 - Stephen Altschul publikuje algorytm
heurystyczny BLAST (do dzisiaj rozwijany),

ktory umozliwia szybkie wyszukiwanie sekwencji
homologicznych w bazach danych sekwencji
aminokwasowych i nukleotydowych

1991 — Tim Bernes-Lee udostepnia protokoty World
Wide Web — zaczynaja lawinowo powstawac rozmaite
portale internetowe rewolucjonizujace dostep
spoteczenstw do informacji

1995 - poznany zostaje genom pierwszego organizmu
prokariotycznego — bakterii Haemophilus influenzae
(1,8 mln pz)

1996 - pojawia sie sekwencja genomu pierwszego
jednokomorkowego organizmu eukariotycznego —
drozdzy Saccharomyces cerevisiae (ponad 12 mln pz)
1997 - zsekwencjonowany zostaje genom pierwszego
wielokomérkowego organizmu eukariotycznego -
Caenorhabditis elegans (ok. 100 mln pz)

Pierwsze dekady XXI wieku

Rozwoj metod sekwencjonowania nowej generacji (NGS)
uruchamia lawinowy wzrost liczby sekwencji
nukleotydowych zdeponowanych w bazach danych, rosnie
liczba poznanych struktur biatkowych, rozwijajq sie nowe
gatezie nauk o Zyciu takie, jak: genomika, proteomika,
traskryptomika, interaktomika, metabolomika.

2003 - ogtoszone zostaje zakonczenie projektu
sekwencjonowania ludzkiego genomu

(w praktyce, do dzisiaj trwaja prace nad
uzupetnieniem brakujgcych danych)

2012 —w czasopismie Cell ukazuje sie praca,

w ktoérej za pomoca modelowania komputerowego
na podstawie genotypu przewidziany zostaje fenotyp
bakterii z rodzaju Mycoplasma.



Predyspozycje do studiowania
BIOINFORMATYKI

Studia z bioinformatyki adresowane s3 do oséb
zainteresowanych najnowszymi technikami
gromadzenia i przetwarzania informacji oraz
mechanizmami dziatania organizméw zywych.
Studia te powinny przypas¢ do gustu osobom
lubigcym matematyke i programowanie oraz chemie
i biologie (w szczegélnosci dziaty biologii dotyczace
gendw i biatek oraz molekularnych mechanizmoéw
ewolugji).

Studia z BIOINFORMATYKI

Bioinformatycy musza mie¢ dobre rozeznanie

w wielu wybranych obszarach biologii. Na studiach
ucza sie wiec m.in. o budowie komérki, DNA, RNA,
genach, biatkach, szlakach metabolicznych itp.
Nastepnie poznaja zagadnienia dotyczace sekwengji
biopolimeréw (kwaséw nukleinowych, biatek, cukréw)
oraz metody pozwalajace na odkrywanie, analizowanie
i przetwarzanie informacji zawartych w tych
sekwencjach.

Wspomniane metody przetwarzania informacgji
dziataja w oparciu o ztozone algorytmy, ktérych
zrozumienie i stosowanie wymaga gruntownej
znajomosci matematyki i statystyki. W trakcie studiéw
przyszli bioinformatycy majg mozliwos¢ zapoznania sie
z takimi zagadnieniami jak uczenie maszynowe, sieci
neuronowe czy eksploracja danych. Rownoczesnie,
przez cate studia ucza sie programowania.

Studia z bioinformatyki prowadzone sa zwykle
na wydziatach przyrodniczych (biologicznych,
biotechnologicznych) lub na wydziatach
matematyczno-informatycznych.

Jak mozna sie domysli¢, programy studiéw na réznych
uczelniach nie s3 identyczne. Spotykane rozbieznosci
dotycza na przyktad liczby zaje¢ obowigzkowych

o charakterze $cistym i biologicznym, doboru tematyki
w przedmiotach specjalistycznych, mozliwosci rozwoju
indywidualnych zainteresowan.

Typowy plan studiow z bioinformatyki zawiera kursy
takie, jak:

biologia biologia
komérki molekularna
RN genomika
wybrane zagadnienia mechanizmy
Fizyki i chemii ewolugji
t tyk
ke statystyka
programowanie bazy danych

w réznych jezykach



BIOINFORMATYCY w akgji

Jan, 29 lat
bioinformatyk, Polska

W czasie studiéw poznatem metody wykorzystywane
w symulacjach komputerowych i-biologii obliczeniowej,
nauczytem sie, jak analizowac dane oraz zrozumiatem
na czym polegajqg procesy zachodzgce w uktadach
biologicznych. Obecnie pracuje w.wiodqcej na rynku
srodkowoeuropejskim firmie bioinformatycznej

i rownoczesnie pisze doktorat na Wydziale Biochemii,
Biofizyki i Biotechnologii UJ. Moje gtéwne
zainteresowania dotyczq interakcji mikrobiomu
Jelitowego z nosicielem oraz nowoczesnych technologii
sekwencjonowania kwaséw nukleinowych

(gtownie metod nanoporowych).

Bozena, 28 lat
data manager, Polska

Niedtugo po studiach trafitam do krakowskiej firmy
bioinformatycznej, gdzie objetam stanowisko
mtodszego bioinformatyka w dziale R&D. Obecnie
pracuje na stanowisku data manager i zajmuje sie
zarzqdzaniem danymi genomicznymi oraz klinicznymi.
W mojej codziennej pracy wykorzystuje publicznie
dostepne bazy danych, w ktérych gromadzone

sq wyniki sekwencjonowania nowej generacji (NGS)
oraz informacje o prowadzonych badaniach klinicznych.
Mam takze kontakt z polskimi oraz zagranicznymi
osrodkami onkologicznymi. Dzieki wynikom mojej pracy
naukowcy z firmy mogq tworzy¢ nowe technologie
oparte o sztuczng inteligencje, ktérych celem jest
skuteczniejsza immunoterapia choréb nowotworowych
oraz spersonalizowanie leczenia pacjentéw.

Daje mi to duzq satysfakcje i poczucie, Ze jestem
zaangazowana w waznq sprawe, jakq jest walka

z rakiem.

Rafat, 28 lat
inzynier informacji naukowej, Polska

Na studiach wzigtem udziat w programie stazowym
Pelikan IT, w ramach ktérego, pracujgc na stanowisku
mtodszego chemika obliczeniowego, bytem
zaangazowany w opracowanie aplikacji webowej

do analizy czgsteczek pod kqtem ich przydatnosci

w medycynie. Po zakonczeniu stazu, jako naukowiec,
w tej samej krakowskiej firmie biotechnologicznej,
wspottworzytem aplikacje do analizy krzywych
dawko-zaleznych i réwnolegle zajmowatem sie
programem do sktadowania struktur i wynikow
eksperymentow. W kolejnych latach moje obowiqgzki
miaty coraz bardziej biznesowy charakter.

Obecnie na powrét zajmuje sie programowaniem.
Uwazam bioinformatyke za wspaniatq nauke,

ktéra dzieki szerokiemu spojrzeniu na otaczajgcq
nas przyrode pozwala wyciggngc z niej mnéstwo
uzytecznych informacji, bez koniecznosci ruszania sie
sprzed komputera.



Gdzie mozna wykorzystac wiedze
i umiejetnosci nabyte w trakcie
studiow z BIOINFORMATYKI?

Absolwenci Bioinformatyki posiadajg umiejetnosci
wtasciwe absolwentom studiéw informatycznych:
biegto$¢ w programowaniu, tworzeniu i obstudze

baz danych, znajomos¢ algorytmow i struktur danych,
oraz wyrézniaja sie dobrze ugruntowang wiedza

z zakresu nauk o zyciu, w szczegdélnosci: biochemii,
biologii komarki i genomiki.

Dzieki tej interdyscyplinarnosci znajduja zatrudnienie
w wielu réznego rodzaju instytucjach.

Firmy farmaceutyczne

dziaty badan i rozwoju (R&D), projektowanie/
modelowanie nowych lekéw, metaanaliza
danych w badaniach molekularnych podstaw
choréb i mechanizmdw dziatania lekéw

Firmy z branzy life science
wielkoskalowa analiza danych generowanych

w rozmaitych dyscyplinach nauk o zyciu,
metaanaliza danych, tworzenie specjalistycznych
narzedzi (programéw) do analizy danych
biologicznych

Instytuty badawcze

stanowiska naukowe, stanowiska specjalistyczne,
praca wdrozeniowo-rozwojowa, analiza danych,
gromadzenie i zarzagdzanie danymi

Uniwersytety
stanowiska naukowe i dydaktyczne,
praca badawcza, nauczanie

Branza T

praca na stanowisku informatyka/programisty

Firmy prawnicze,
firmy konsultingowe,
biura patentowe,

instytucje rzagdowe
doradztwo specjalistyczne,
metaanaliza danych
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W przygotowanie Informatora zaangazowani byli
pracownicy Wydziatu Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii
Uniwersytetu Jagiellonskiego. Osobom zainteresowanym
szerszym wprowadzeniem w zagadnienia z zakresu
bioinformatyki polecamy dalsza lekture, w szczegdlnosci:

® P.G. Higgs, T. K. Attwood, Bioinformatyka i ewolucja
molekularna, PWN 2008
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