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Zadanie 1.

Poniewaz analiza i zrozumienie systemu przetwarzania informacji i ewolucji realnych organizmoéw jest trudne
rozwazmy uproszczony model komputerowy.
Jako DNA uzyjemy dowolnych ciggéw liter A i B. RNA uzywa identycznego alfabetu. Kod genetyczny jest naste-

pujacy:
//AA// N F, //AB// N G’ //BA// N H7 //BB// N STOP (1)

Aminokwasami F, G, H beda nastepujace proste funkcje jednej zmiennej:
Flz]=x+1, Gl[z]=1, Hlz|= (2)
Odpowiednikiem procesy syntezy polipeptydu bedzie sktadanie funkcji, np:
FGH — F|G[H [z]] (3)

Po wstawieniu odpowiednich definicji funkcji F, G, H dostaniemy pewng funkcje jednej zmiennej, bedaca wynikiem
catego procesu syntezy ,biatka” i jego ,zwiniecia”.

Dla przyktadu rozwazmy DNA w postaci sekwencji AABABBBA. Sktada sie ona z kodonéw: { AA, BA, BB, BA},
czyli po translacji {F, H, STOP, H}. Odrzucamy wszystko co znajduje za kodonem STOP, i otrzymujemy ,strukture
pierwszorzedowa biatka” FH. Zgodnie z definicja FH zamieniamy na F[H[z]], czyli

F[H][z]] :iJrl.
Aby zapoczatkowaé ewolucje i wzrost ztozono$ci potrzebujemy trzech czynnikow:
1. populacji, czyli zbioru sekwencji DNA
2. mutacji, czyli procesu zmieniajacego DNA w sposéb losowy

3. rozmnazania
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4. kryteriéw przezywalnosci

Potrzebne sg minimum 3 typy mutacji:

1. substytucje, czyli zamiany litery DNA na inna

2. delecje, czyli skasowanie fragmentu DNA

3. insercje, czyli wydtuzenie DNA poprzez wstawienie losowych liter, lub duplikacje pewnego fragmentu

Prawdopodobienstwo mutacji musi by¢ proporcjonalne do dtugosci DNA. W przeciwnym wypadku sekwencje (na
0g6! Smieciowe) beda rozrastaly sie w nieskoriczono$é. Dla przyktadu mozna przyjaé nastepujace wagi:

e kopiowanie bezbledne: L3/L

substytucja L

delecja L/10

insercja L/100

gdzie L jest dtugo$cia DNA, a Lg dtugoscia, przy ktorej prawdopodobienstwa substytucji i czystej duplikacji zrownuja
sie.

Kluczowe jest kryterium na podstawie dokonamy selekcji. Dla przyktadu bedziemy proébowaé ,wyhodowad”
najlesze mozliwe przyblizenia wymierne liczb 7, e oraz v/2. Liczby te sa niewymierne, wiec ewolucja teoretycznie
moze wyprodukowa¢ dowolnie ztozone sekwencje. Funkcja dopasowania niech bedzie:

1 1 !
WPNA) = Sostr = 7] T Absle— £ 0]+ Absiva — FQ@)

gdzie f(1) jest wartoscia ,zwinietej” funkcji f(z) obliczonej dla x = 1. Fakt, ze f(1) jest dowolna liczba wymierna
nie jest catkiem oczywisty, ale wytworzenie tej ,wiedzy”’ zostawiamy procesowi ewolucyjnemu.
Na poczatek wystarczy uzy¢ populacji okoto 200 4-literowych sekwencji DNA. W kazdym pokoleniu nalezy:

Sala A, 16:00 andrzej.odrzywolek@uj.edu.pl, (447, IVp)  http://ribes.if.uj.edu.pl/bioinfo/



Sroda, 2011.01.26 Bioinformatyka

1

2.

3

4.

(S8

dokona¢ translacji kazdego DNA

obliczy¢ funkcje d dla kazdego z nich

posortowa¢ wartosci d od najwickszej do najmniejsze;j
skasowaé ,najstabszych”, np. potowe

pozostatych zduplikowaé i podda¢ mutacjom.

Proces nalezy powtarzaé¢ wielokrotnie (przynajmniej 100-1000 razy). Przechowywaé nalezy tylko i wytacznie bie-
zace DNA. Pozostate elementy (sekwencje ,aminokwasowe”, wytworzone funkcje) nalezy traktowaé jako elementy
tymczasowe.

Przebieg eksperymentu jest losowy. U mnie wygladato to tak:

e w pierwszych pokoleniach dominowaty liczby 3 i 2 o prostych sekwencjach AAAA, AAAAAA

e na dalszym etapie pojawilty si¢ proste liczby wymierne ktére z grubsza pasowaty do jednej lub kilku z liczb

T, eV/2 jak % o réznych sekwencjach jak ABAABAAAAABAAA czy BABAAABAAAAABAAAB

potem DNA wyspecjalizowato sie w przyblizaniu v/2, pojawita sie np. liczba % ~ 1.41667, AABAAAAABAAAAABAAA

po kilkuset tysiacach pokolen, DNA | wymyslito” utamki tancuchowe, od tego momentu ewolucja polegata juz
tylko na wydhuzaniu tego poprawnego, ostatni zanotowany wynik to:

BABAABABABABABABABAABAABABABABABABAAABABABABAABABABABABAABABABABAAAABA
ABABABABABABABAAAABAABABABABAAABABABAABAABABAAABABABAABAAAAABAABABAAAB
ABAABAABABAAAABAAAABAABAAAAABAAAABABAABAAAABAABAAAABABAABAABAAABAABAAA
BBABAAABAABABABBBABBAAABABAABA
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odpowiadajacy funkcji:

Po wstawieniu x = 1 dostajemy i‘?ggg; co zgadza sie z v/2 z doktadnoscia do 12 miejsc po przecinku. Fakt,

ze powyzszy (ale nieskonczony) utamek tancuchowy jest rozwinieciem liczby /2 jest dobrze znany, prosze np.
wpisaé sqrt (2) w WolframAlpha.

Aby sprecyzowaé cel zadania, prosze sprobowaé ,wyhodowaé” wlasne najlepsze przyblizenie np. v/2 czy 7 i
poréwnaé miedzy soba podobienstwo (dopasowanie) uzyskanych sekwencji DNA. Zastanowi¢ sie, jak mozna uzy¢
opisanego systemu do przyblizonego rozwigzywania réwnan algebraicznych lub jeszcze trudniejszych zadan jak np.
calkowanie. Wyszukaé standardowe motywy pojawiajace sie w DNA i ,biatkach”, np. utamek lancuchowy wymaga
naprzemiennego dodawania pewnej liczby (funkcji F) oraz odwracania (funkcji H), a wytworzenie duzej liczby cal-
kowitej wielokrotnego powtarzania sie F. Czy sa podsekwencje ,konserwatyne” czyli niezmienne w toku ewolucji?
Na jakim etapie sie pojawily i czy moga zaniknaé¢? Zadanie ma charakter ,otwarty”, wiec podobne pytania mozna
mnozy¢, jak roéwniez wyszukiwaé podobienstwa i réznice w stosunku do proceséw biologicznych.
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