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STATISTICAL ANALYSIS OF PROTEIN

AND FUNCTION

Wyniki w skrocie

Zrozumienie zwigzku miedzy sekwencja biatek,
ich strukturag i funkcja
Zespot matematykdw i naukowcow potaczyt sity, aby zrozumieé biatka wewnatrz

wszystkich organizmow zywych. Ich przetomowa analiza w ramach unijnego projektu
EVO-COUPLINGS moze utatwi¢ opracowanie lekow.

GOSPODARKA BADANIA
CYFROWA PODSTAWOWE

Biatka sg najpowszechniejszymi po wodzie
czgsteczkami w naszym organizmie, tworzg
miesnie i inne tkanki ciata, takie jak wtosy. Sg
one niezbedng sktadowg wszystkich zywych
organizmow, a dzieki nowej analizie
obliczeniowej prowadzonej przez dr Lucy
Colwell, stypendystke programu ,,Maria
Sktodowska-Curie”, naukowcy bedg w stanie
lepiej je zrozumieC i opracowywac leki.

© Lucy Colwell Jej zespdt matematykow, chemikow i

biochemikéw z Uniwersytetu w Cambridge
odkryt zwigzki pomigedzy sekwencjami biatek, ich tréjwymiarowymi strukturami i
funkcjami. ,Wyniki te nadadzg kierunek przysztym badaniom. Zwigzek pomiedzy
sekwencjg a strukturg i funkcjg biatek jest jedng z najwiekszych zagadek naszych
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czasow”, mowi dr Colwell, ktéra pracowata nad projektem Evo-Couplings.

Dzieki projektowi EVO-COUPLINGS tfatwiej mozna dokonaé nowych przetomowych
odkry¢ w dziedzinie lekdw, poniewaz praca zespotu zwiekszyta mozliwosci
naukowcdw zwigzane z przewidywaniem struktury trzeciorzedowej oraz czasteczek
oddziatujacych [4 z biatkami.

Badania, prowadzone przy wsparciu programu ,Maria Sktodowska-Curie”,
cechowaty sie nowatorskim podejsciem, ktére poczatkowo zostato przyjete
sceptycznie przez recenzentéw. Ale z czasem sig to zmienito. ,Jestem
podekscytowana widzac, jak te pomysty weszty do gtbwnego nurtu”, powiedziata.
,Przed naszymi badaniami znacznie trudniej byto przewidzie¢ strukture biatek i ich
interakcje bazujac na samych sekwencjach. To podejscie staje sie standardem w tej
dziedzinie i stanowi kluczowy element wielu ostatnich waznych osiggniec”.

Rozwigzanie macierzy

W sktad badawczy wchodzili réwniez matematycy, ktérzy opracowali metody
wykorzystujace teorie macierzy losowych (probabilistyczne podejscie opracowane
przez fizykdw), aby pomoc chemikom i biochemikom w analizie danych dotyczacych
sekwencji biatek.

Techniki eksperymentalne w ostatnich latach umozliwity naukowcom zajmujgcym sie
naukami przyrodniczymi zebranie duzej ilodci danych do badan, ale proba
znalezienia w rozlegtym zbiorze przydatnych informacji, moze przyprawiac o bal
gtowy. ,Moim zadaniem jest wyciecie szumu”, powiedziata dr Colwell. ,Aby
wykorzystaé sekwencje biatkowe do przewidywania struktury, musieliSmy najpierw
zidentyfikowadé i usung¢ »szum« w danych spowodowany faktem, ze rézne biatka sg
ze sobg powigzane. Sygnat ten musi zostac¢ »znormalizowany« po$rdd danych,
zanim bedg mogty zosta¢ zbudowane modele matematyczne, ktére beda dostarczac
uzytecznych przewidywan”.

Analitycy wykorzystujg metody wizualizacji danych, aby utatwic identyfikacje struktur
w wielu innych dziedzinach. Metody te mogg by¢ stosowane do kazdego rodzaju
danych. Dr Colwell wspétpracuje teraz z firmg Google w celu wykorzystania
postepdw w uczeniu maszynowym do wykrywania wzorow, ktore sg trudne do
zidentyfikowania przez ludzi.

Stowa kluczowe
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Informacje na temat projektu

EVO-COUPLINGS Finansowanie w ramach
Specific programme "People" implementing the
|dentyfikator umowy o grant: 631609 Seventh Framework Programme of the European

Community for research, technological
development and demonstration activities (2007 to

Projekt zostat zamkniety 2013)
Data rozpoczecia Data zakonczenia ]
1 Stycznia 2015 31 Grudnia201g ~ Koszt catkowity
€ 100 000,00
Wktad UE
€ 100 000,00
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