Softwarovy projekt rPredictor

Genova translace je biologicky molekuldrni proces implementace genetické informace, jehoz
vysledkem je Zivy organismus. Centralni jednotka genové translace je ribozom.

Ribozom, kromé jinych dosud znamych molekul, obsahuje i molekulu ribonukleové kyseliny (rRNA),
ktera tvofi molekularni kostru ribozomu, a proto zdsadnim zplsobem pfispiva k jeho funkci. Protoze
funkce biologickych molekul je pfedevsim urcena jejich prostorovou strukturou, pochopeni funkce
rRNA v rdmci ribozomu pfi genové translaci zavisi na znalosti a pochopeni funkce struktury rRNA.

Zatimco sekvence (posloupnost nukleotidd) rRNA je v dnesni dobé relativné snadno zjistitelna,
urceni prostorové struktury rRNA je stale technicky extrémné obtizné; vysledkem jsou zndmé
sekvence rRNA pro pfinejmensim stovky eukaryontnich organism(, zatimco prostorova struktura je
znama pro pouhé 4 eukaryontni organismy.

Mezi¢lanek mezi sekvencemi a prostorovymi strukturami jsou sekundarni struktury, jejichz znalost
sice nenahrazuje znalost prostorovych struktur, nicméné umoZznuje v omezené mire studovat
chovani rRNA v rdmci ribozomu. Sekunddrni struktury vSak — na rozdil od prostorovych —je mozné
predpovédét ze sekvenci. Na tuto situaci se zaméruje tento projekt, jehoz cilem je vyvoj nastroju,
databaze a webového rozhrani schopného predikce sekundarnich struktur rRNA na zakladé jejich
sekvence a zpfistupnéni téchto predikci formou webového rozhrani Siroké védecké komunité. Pro
predikci struktury RNA bude vyuzita vhodna kombinace stdvajicich nastroju (pravdépodobné z baliku
Vienna RNA Package - http://www.tbi.univie.ac.at/RNA/) a jako zdroj sekvenci rRNA bude vyuZita
databdze SILVA - http://www.arb-silva.de/.

Projekt se tedy sklada ze tfi ¢asti - vyvoj algoritm, vyvoj databaze a vyvoj webového rozhrani.
Nasleduje seznam poZadavkl na jednotlivé ¢asti:

e Predikce a vyvoj bioinformatickych nastrojl
o vyvoj algoritmické pipeline pro predikci sekundarni rRNA struktury z nukleotidové
rRNA sekvence
o implementace podpurnych bioinformatickych nastroji (napf. podobnostni hledani v
RNA sekvencich pristupné z webové ¢asti)
e Databaze
o definice struktury databdze pro uchovani sekvenci rRNA a pfislusnych metadat
O identifikace dat nutnych k importu a jejich prabézna aktualizace
o specifikace datovych tok( mezi jednotlivymi ¢astmi frameworku
e Webové Ul
o modul search
m fulltext search
m vyhledavani podle sekvence
m vyhledavani podle metadat
B moznost exportu mnoziny struktur podle specifikované vyhledavaci
podminky
o modul detail (ndhled na jenotlivé rRNA molekuly)
m nahled na RNA sekvence


http://www.tbi.univie.ac.at/RNA/
http://www.arb-silva.de/

m nahled na predikci
m ndhled na metadata
m  moZnost exportd
O ostatni
m statistiky
m popis workflow pro predikci
m RSS kandl s aktualizacemi (napt. informace o automatickych synchronizacich
ze SILVy apod.)
[ T
Projekt vyZaduje alespon 5 student(:

e Web - 2 studenti

e Databdze a datové nastroje - 1 student

e Predikce struktur rRNA a implementace bioinformatickych nastroju - 2 studenti
Projekt bude vznikat ve spolupraci s laboratofi bioinformatiky mikrobiologického tGstavu AVCR.



