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Przewidywanie wlasciwosci biatek i kwasow nukleinowych za pomoca metod in silico po-
zwala ograniczy¢ liczbe kosztownych i czasochtonnych eksperymentéow. W tym celu stosuje sie
modele probabilistyczne, ktoére tacza pierwszorzedowa strukture biatka, czasem wzbogacona o
dodatkowe informacje, z dana cecha sekwencji (np. wystepowaniem miejsc modyfikacji potran-
slacyjnej, peptydéw sygnatowych lub miejsc metylacji DNA). W mojej pracy opisuje opracowane
przeze mnie metody analizy sekwencji, ktore zastosowatem w trzech problemach biologicznych.
Moja metodologia opiera sie gtownie na analizie n-gramow (k-merow), czyli ciagéw aminokwa-
sow lub nukleotydéw o dtugosci n. W przypadku analiz biatkowych stosuje rowniez uproszczone
alfabety, gdzie aminokwasy sa grupowane ze wzgledu na swoje podobienstwo.

Biatka eukariotyczne zawieraja informacje na temat swojej ostatecznej lokalizacji juz w swo-
jej sekwencji, w krotkich odcinkach nazywanych sygnatami sortujacymi. Jednym z nich sa pep-
tydy sygnatowe odpowiedzialne za sekrecje biatek. Najpopularniejsze programy do przewidywa-
nia peptydow sygnatowych nie jest w stanie skutecznie rozpoznawaé peptydéw o odmiennym
sktadzie aminokwasowym. Takie peptydy wystepuja np. w biatkach wewnatrzkomorkowych pa-
sozytow wywoltujacych malarie. Opracowane przeze mnie narzedzie, signalHsmm, identyfikuje
typowe peptydy sygnatowe tak samo dobrze jak inne programy, a jednoczesnie duzo lepiej radzi
sobie z nietypowymi przypadkami.

Amyloidy to biatka zwiazane z wieloma schorzeniami klinicznymi, w tym choroba Alzheimera
i Creutzfeldta-Jakoba. Pomimo swojej réznorodnoéci, wszystkie biatka amyloidalne moga ulegaé
agregacji inicjowanej przez krotkie fragmenty ich sekwencji. Aby znalez¢é motywy decydujace o

zdolnosci do agregacji, wytrenowatem predyktory amyloidogennosci, wykorzystujac n-gramy i



lasy losowe. Poniewaz amyloidogennosé moze nie zaleze¢ od doktadnej sekwencji aminokwasow,
ale od ich bardziej ogdlnych wlasciwosci, zidentyfikowatem uproszczony alfabet zapewniajacy
najlepsze wyniki w walidacji krzyzowej. Predyktor oparty na tym alfabecie, zwany AmyloGra-
mem, uzyskal najwyzsza jako$¢ predykcji w poréwnaniu z innymi programami (AUC: 0,90,
MCC: 0,63).

Waznym sktadnikiem ziemskiego ekosystemu sa metanogeny, archea wytwarzajaca metan.
Mimo swojego duzego znaczenia, zaréwno pod wzgledem ekologicznym jak i gospodarczym, me-
tanogeny sa stabo poznane z powodu swoich bardzo réznorodnych warunkéw hodowli. Dlatego
stworzytem MethanoGram, ktory moze by¢ uzyty do znacznego skrdcenia czasu i obnizenia
kosztow poszukiwania optymalnych warunkéw hodowli metanogenéw poprzez przewidywanie
ich na podstawie sekwencji 16S rRNA.

Opracowane przeze mnie programy sa dostepne jako pakiety R i web serwery.



