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bioinformatorek #11 (2014)

Polskiego Towarzystwa Bioinformatycznego

Polish_Biolnformatics_Society News red. nacz. Wiestaw Nowak IF UMK,
zespot: Aleksandra Gruca PSI,
Matgorzata Kotulska, PWr,
http://ptbi.org.pl/ Marta Szachniuk, PP /

Kolezanki i Koledzy,

Zarzad:

Witold Rudnicki (prezes)
Wiestaw Nowak (wiceprezes)
Marta Szachniuk (wiceprezes)
Aleksandra Gruca (skarbnik)
Matgorzata Kotulska (sekretarz)

dobiegt konca rok 2014, co jest dobrg okazjg do podsumowania
aktywnosci bioinformatycznej w 2014 roku w 11 numerze naszego
biuletynu. Na kolejnych stronach mamy zatem relacje z
organizowanych przez Towarzystwo: kolejnej edycji BiTu, nietypowego
Sympozjum PTBI przeprowadzonego w ramach kongresu BIO 2014,
konkursow na najlepsze prace magisterskie i doktorskie, a takze
wspomaganych przez PTBI konferencji CBBM 2014 i NETTAB 2014.
Zapowiadamy wydarzenia przyszioroczne - konferencie RECOMB w
Warszawie, konferencje BiT, ktérg nietypowo organizujemy w kwietniu,
tuz po RECOMBIe oraz Sympozjum PTBI, ktére odbedzie sie w
Lublinie i bedzie zorganizowane wspolnie z Polskim Towarzystwem

Komisja Rewizyjna:

Anna Gambin (przewodniczaca)
Piotr Lukasiak

Andrzej Polanski

Chemii Medycznej. Chwalimy sie sukcesami naszych czionkéw Polskie Towarzystwo Bioinformatyczne
zaréwno zupetnie juz dojrzatych (naszego bytego prezesa) jak i Adres do korespondencii:

stojacych dopiero u progu kariery naukowej (studenci z kota Dr hab. Witold Rudnicki (PTBI)
naukowego). Chwalimy sie réwniez ,Naturalnymi” sukcesami ICM, Uniwersytet Warszawski
publikacyjnymi. Od poprzedniego wydania Bioinformatorka mineto ul. Prosta 69, pietro 2

duZo czasu, ale mam nadzieje, ze zawartos¢ tego numeru wynagrodzi  00-838 Warszawa

tak diugie oczekiwanie. REGON 141348225

NIP 7010118646

W imieniu Zarzadu PTBI, zycze wszystkim PT Kolezankom i Kolegom Nr Konta 85 1240 1053 1111 0010 1724 1817

sukcesow w Nowym Roku 2015.
Sktadki cztonkowskie za rok 2014 wynoszg: 80 zi,

Witold Rudnicki - Prezes PTBI studenci i doktoranci - 40 zt

W dniu 22.12.2014 liczba cztonkéw wynosita 178.



Informacje o zjazdach 1 konferencjach

W 2015 roku pod patronatem PTBI odbedg sie trzy konferencje RECOMB 2015, BiT 2015 i nasze
coroczne Sympozjum PTBI.

RECOMB to jedna z gtéwnych konferencji biologii obliczeniowej, odbywa sie od 1997 roku,
corocznie w innej lokalizacji. W 2015 roku odbedzie sie w Warszawie w hotelu Victoria od 12 do
15 kwietnia. Program naukowy zawiera miedzy innymi 6 zaproszonych wyktadow w tym m.in.
wyktad laureata nagrody Nobla z 2013 roku Michaela Levitta. Termin zgtaszania referatow juz
minat, ale do 15 lutego mozna zgtasza¢ plakaty a do 15 stycznia mozna zgtaszac¢ do prezentacji
prace juz opublikowane lub przyjete do druku — tzw.“highlights”. Zachecamy gorgco do
wysyfania plakatow i zgtoszeh do prezentacji ustnych, a takze do uczestnictwa w konferenciji.
PTBI ufundowato stypendia w postaci znaczgcej znizki optat konferencyjnych dla
doktorantéw/studentow prezentujgcych plakaty. http://www.recomb2015.pl/

Tuz po RECOMBIe odbedzie sie konferencja BIT15 — przesunieta w tym roku na kwiecien (16-
18.04.2015) i skoncentrowana na zastosowaniach kart GPU w bioinformatyce. Wiecej informaciji
o tej konferencji na kolejnych stronach. http://www.bit.edu.pl/

Nasza coroczne Sympozjum PTBI potgczone z Walnym Zebraniem odbedzie sie w tym roku w
Lublinie — kolejne miejsce na bioinformatycznej mapie Polski. Konferencja bedzie organizowana
wspolnie z Polskim Towarzystwem Chemii Medycznej i odbedzie sie w dniach 17-19 wrzesnia na
kampusie Uniwersytetu Medycznego. Tym razem format konferencji bedzie duzo bardzie
zblizony do naszego zwykiego schematu — jeden dzien bedzie wspolny z chemikami, drugi
bedzie podzielony na dwie rownolegte sesje. Mamy nadzieje, ze bedzie to dobra okazja to
nawigzania interesujgcych kontaktéw naukowych!
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Kongres BIO 2014

Nasze coroczne Sympozjum PTBI i Walne Zebranie
cztonkéw Towarzystwa miaty w roku 2014 charakter
odmienny od tradycyjnego. Zorganizowane byty w
ramach duzego kongresu organizowanego wspolnie
przez cztery towarzystwa naukowe - Polskie
Towarzystwo Biochemiczne, Polskie Towarzystwo
Biologii Komérki, Polskie Towarzystwo Biofizyczne i
PTBI.

W ramach kongresu odbyto sie 6 wyktadéw i
prezentacji plenarnych oraz 15 sesji tematycznych,
ktére odbywaty sie réwnolegle w pieciu sciezkach.
Tematyka interesujgca dla bioinformatykéw byta
mocno widoczna w trakcie kongresu, poza naszg
Sesjg Bioinformatyczng, wystepowata na sesjach
poswieconych genomice i epigenomice, sygnalizacji
komorkowej, biotechnologii, a takze w trakcie
Sympozjum EMBO. Czionkowie towarzystwa
wygtosili co najmniej cztery referaty na innych
sesjach. Jeden z wyktadow plenarnych — wyktad dr.
Ewana Birneya z  Europejskiego Instytutu
Bioinformatycznego (UK) — tez byt poswiecony
zagadnieniom bioinformatycznym.

Na zdjeciach — sesja bioinformatyczna i prof. I. Makatowska
w czasie wyktadu, przerwa w obradach a w ttumie, m.in.,
nasz | Prezes—zatozyciel.




Kongres BIO 2014 (2)

Sesja bioinformatyczna byla najbardzie;
intensywng ze wszystkich czesci kongresu
— jako jedyna sesja w czasie Kongresu
sktadata sie z czterech czesci. W ramach
sesji wygtoszono 20 referatow - 4
zaproszone, 12 zgtoszonych oraz 4
prezentacje laureatbw nagrod PTBI.
Odbyta sie réwniez sesja plakatowa do
ktorej zgtoszono 46 plakatow
bioinformatycznych.

Kongres dat nam okazje wystuchac
wyktadéw  plenarnych  wykraczajgcych
daleko poza bioinformatyke,
prezentowanych przez wykladowcow z
ogromnym dorobkiem i miedzynarodowym
uznaniem — z nagrodg Nobla wigcznie.
Jest to oczywista korzysC¢ z organizacji
duzego kongresu wspdlnie z duzymi i
starszymi od naszego towarzystwami —
takimi jak PTBioch.

BIO 2014

Zdjecia — noblista prof. John Gurdon sesja planarna, 4
dr Bartek Wilczynski i mgr Joanna Giemza — sesja genomiczna



Kongres BIO 2014 (3)

Z drugiej strony formuta Kongresu wymagata
z naszej strony duzych ograniczen — w
szczegolnosci wymusita nadzwyczajne
Sciesnienie prezentacji w jeden dzien i bardzo
utrudnita nam bardzo cenny element naszych

corocznych spotkan — czyli integracje
srodowiska.

Kongres teoretycznie dat nam mozliwosé
zaprezentowania dorobku polskiej

bioinformatyki na szerszym forum, ale
kolezanki i koledzy z innych dziedzin nie
korzystali z tej mozliwosci zbyt intensywnie —
na sali naszej sesji nie wida¢ byto zbyt wielu
twarzy  nieznanych z  wczesniejszych
konferenciji.

W zamieszczonej na stronie kongresu
wspomnieniowej relacji fotograficznej nasza
sesja niestety réwniez ma marginalny
oddzwiek — wsrdod 266 zdje¢ jest jedno z
naszej ses;ji.

Kongres byt na pewno ciekawym
doswiadczeniem - zapraszamy do dyskusiji
czy warto byto podjgc tg probe i jakie wnioski
wyciggnac¢ z niej na przysztosé.

Kongres z

przymruzeniem oka:
uroczyste otwarcie,
publicznosg,

prezentacja zespotu,
sesja wokalna,

uroczyste zakonczenie.



Kongres z przymruzeniem oka.
Konkurs dla czytelnikdéw Bioinformatorka —

Kto byt na Kongresie najpopularniejszym bioinformatykiem i ile razy
Kongres BIO 2014

pojawit sie na zdjeciach?

Nagroda w konkursie — dla autora pierwszej poprawnej odpowiedzi
koszulka PTBI.
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Odbidr nagrody
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Sympozjum PTBI w
Lublinie.
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Spotkanie z Ewanem Birneyem

Na zaproszenie PTB wykfad plenarny otwierajgcy
obrady w srode 10 wrzesnia wygtosit dr Ewan
Birney, wicedyrektor Europejskiego Instytutu
Bioinformatycznego a wczesniej, m.in., lider
projektu ENCODE. Woyktad byt poswiecony
wyzwaniom  informatycznym  zwigzanym @ z
niestychanym tempem przyrostu ilosci danych
biologicznych. Tempo to, mierzone czasem
podwajania sie objetosci danych, jest wieksze niz
tempo wzrostu pojemnosci nosnikow i tempo
wzrostu mocy obliczeniowej. Stanowi to wyzwanie
zarowno dla technik przechowywania, przesytania,
kompresiji i przetwarzania danych.

Po wykfadzie plenarnym dr Birney byt gosciem
PTBI na sesji bioinformatycznej. Wzigt réwniez
udziat w spotkaniu Zarzgadu z zaproszonymi
wyktadowcami w ramach roboczego lunchu. W
trakcie spotkania poruszano m.in. mozliwosci
zorganizowania wyjazdowego szkolenia EBI w
ramach konferencji organizowanych przez PTBI
oraz mozliwos¢ przytgczenia Polski do projektu
ELIXIR.

Na zdjeciach — prof. Urszula Wojda zapowiadajgca wykfad
plenarny, prof. Janusz Bujnicki wprowadzajgcy gos$cia i dr
Ewan Birney w czasie wyktadu




BIT14 za nami

W dniach 12-14 czerwca (czwartek-sobota) 2014 odbyta sie tradycyjna (14 raz) doroczna konferencja
miedzynarodowa z serii ,Biolnformatics in Torun , — BIT14. Konferencje organizowali Wydziat Fizyki, Astronomii i
Informatyki Stosowanej UMK (kierownik Komitetu Programowego prof. W. Nowak) oraz PTBI. W tym roku
uczestniczyto w niej ponad 60 osob, m.in. z Wielkiej Brytanii, USA, Japonii, Nowej Zelandii. Obrady i tutoriale
miaty miejsce w Instytucie Fizyki Uniwersytetu M.Kopernika w Toruniu. Wzorem wczesniejszych wydarzen w tym
roku dwie sesje poswiecone byly pokrewnej dziedzinie — chemoinformatyce. Wygtoszono 14 referatow ,na
zaproszenie”, 7 referatow ,contributed”, 3 tutoriale (tez ,na zaproszenie”). Z koniecznosci wspomnianych w tym
sprawozdaniu jest tylko kilka z nich. Konferencje BIT14 otworzyt referat prof. Haruki Nakamury z Uniwersytetu w
Osace, szefa organizacji PDB-Japan i wieloletniego prezesa Japan Protein Society. Prof. Emmanuele Paci
(University of Leeds) ciekawie zreferowat problemy wyznaczania ksztattu hiperpowierzchni energii swobodnej w
biatkach. Prof. Chandra Pareek (UMK) zarysowat program badan genomicznych polskich ras bydta. Dr Michat
Boniecki (MIBMK,Wwa) zaprezentowat program SimRNA do przewidywania struktur 3D RNA ale i do symulacji
kwasow rybonukleinowych. Spora czes¢ wyktadow byta poswiecona szeroko rozumianemu projektowaniu lekow:
Prof. Andrze] Bojarski (Inst. Farmakologii PAN, Krakdéw) przedstawit zaawansowany projekt wirtualnego
skriningu w kierunku poszukiwania ligandow waznych medycznie receptorébw GPCR, zas prof. Krzysztof
Joézwiak (UMCS) opowiadat o poszukiwaniu specyficznych agonistow receptora adrenergicznego. Nawet
weteran BITéw prof. Jarek Meller (Cincinnati, USA) przygotowat referat oraz tutorial poswiecony ,drug design”.
Bardzo duze zainteresowanie wywotatlo dynamiczne wystgpienie prof. Marcina Draga (Politechnika
Wroctawska), ktory przedstawit pomystowe i nowatorskie podejscie do konstrukcji znacznikow i badania
wiasciwosci enzymow proteolitycznych. Uczestnicy BIT14 mieli okazje dowiedzieC sie od dr Piotra Urbaszka
(Uniw. Gdanski) nowych faktéw na temat nanotoksycznosci i mozliwosci oceny zagrozen metodami QSAR.

Odbyty sie dwie sesje posterowe, na ktérych zaprezentowano kilkadziesigt prac. Z braku czasu sesje posterowe
byty dos¢ krotkie, ale bardzo intensywne i wida¢ byto wiele ostrych dyskusji komentarzy. Materiaty konferencji
wydano w postaci opracowania w formacie PDF nagranego na pendrivy, sg dostepne w internecie. Konferencje
zamknat ,oczekiwany z ciekawoscig” referat dr Marty tuksza (Columbia Univ., USA), ktéra przyblizyta wyniki
analizy swoich modeli rozprzestrzeniania grypy opublikowane wiosng 2014 w ,Nature”. 8



Odbyto sie réwniez zebranie Zarzadu PTBI w petnym sktadzie, oraz posiedzenie kulinarne w
restauracji ,Molus”.

W sobotnich tutorialach uczestniczyto kilkanascie osob, m.in. koledzy z Cyfronetu w Krakowie
(K. Zukowski, T. Waller) zaprezentowali mozliwosci swojego nowego oprogramowania

| wykorzystania struktury obliczeniowej PL-GRID w bioinformatyce.

Dzieki solidnemu sponsorowi: Urzedowi Marszatkowskiemu wojewodztwa kujawsko-
pomorskiego (6000 PLN) mozliwe byto zorganizowanie wypadu do Obserwatorium
Astronomicznego UMK w Piwnicach, zwiedzania Torunia i zorganizowanie ilustrowanego ,Matg
Orkiestrg” spotkania przy grillu w patio Instytutu Matematyki. Silne wsparcie z MNiISZW
(20 000) pozwolito sfinansowac¢ zaproszonych wyktadowcow, przygotowaC materiaty BIT14
oraz znaczgco obnizy¢ optate rejestracyjng dla mtodych badaczy do dos¢ symbolicznego
poziomu. Efekt finansowy BIT14 jest dzieki temu lekko dodatni.

Wydaje sie, ze zgodnie z zatozeniami BIT14 przyczynit sie do wymiany informacji nt.
najnowszych trendéw z bioinformatyce, przyblizyt do siebie srodowiska chemo- i bio-
informatykéw, dat okazje do wielu nieformalnych rozmdéw i moze zainicjowat nowe projekty
naukowe.

Wieslaw Nowak

Prof. Haruki NAKAMURA,
dyrektor Protein Science 5
Institute, Osaka, Japonia y o c
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Biolnformatics in Torun, 12-14.06.2014,

dominujgca probka uczestnikow.

Fot.Marcin Dgbrowski
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Biolnformatics in Torun, 12-14.06.2014,
,Mata orkiestra” gra dla najmtodszych (bioinformatykéw in spe).
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BIT14, Ksiezyc w petni, fot. W. Nowak



A BIT15 przed nami ...

Wydziat Fizyki, Astronomii i Informatyki Stosowanej UMK oraz PTBI zapraszajg na 15-ste doroczne warsztaty
Biolnformatics in Torun BIT15. Tematem przewodnim (ale nie jedynym) tegorocznej konferencji bedzie
wykorzystanie kart graficznych (GPU) w obliczeniach o charakterze bioinformatycznym. W tym roku BIT15
jest afiliowany przy wielkiej konferencji miedzynarodowej RECOMB15, i dlatego odbedzie sie tuz po
zakonczeniu konferencji warszawskiej.

BIT15-BIO+GPU odbedzie sie tym razem na terenie Liceum i Gimnazjum Akademickiego w Toruniu, mamy
tam zarezerwowanych wiele miejsc noclegowych — zachecamy by z tego skorzystac. Rozpocznie sie od
lunchu (czw 16 04) i zakohczy w porze potudniowej sobotnimi tutorialami. Zaproszone wyktady wygtosza,
m.in. Sam Prezes PTBI dr hab. Witold Rudnicki, dr Ross C. Walker z UC San Diego - twérca wersji GPU
znanego programu Amber, prof. Bertild Schmidt z Uniwersytetu w Mogunciji.
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Uwaga: Important dates B0 | S0
ORAL presentations: fmiMal
Submission opens:January 10, 2015 [Mu|Bo | C

Submission deadline: February 10, 2015 Ss |Bw,
Acceptance notification: February 15, 2015 | x|

POSTER presentations:

Submission opens:January 10, 2015
Submission deadline: March 10, 2015 -
Acceptance notification: March 15, 2015 \fm
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Registration opens: January 10, 2015 Early Registration ends: March 22, 2015 Frédio: internet
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Wyroznione na Vil zjezdzie PTBI

W trakcie VII zjazdu PTBI, odbywajgcego sie w ramach kongresu BIO 2014, rozstrzygnieto
konkursy PTBI na najlepszy plakat i najlepszy referat. Nagroda w konkursie na najlepszy
plakat przypadta Monice Kurczynskiej (fot. 1) z Politechniki Wroctawskiej za plakat "Energy
terms of the mirror images in protein structure prediction” (autorzy: Monika Kurczynska, Ewa
Kania, Bogumit Konopka, Matgorzata Kotulska). Nagrode za najlepszy referat otrzymata
Natalia Széstak (fot. 2) z Politechniki Poznanskiej za prace "Sorting Signal targeting mRNA
into hepatic extracellular vesicles" (autorzy: Natalia Szostak, Felix Royo, Agnieszka
Rybarczyk, Marta Szachniuk, Jacek Btazewicz, Antonio del Sol, Juan M. Falcon-Perez). Jury
przewodniczyt prof. J. Tiuryn (fot.1 i 2). Nagrody wreczyt Prezes PTBI dr hab. W. Rudnicki.

Laureatkom gratulujemy!

14



Najlepszy doktorat z bioinformatyki w 2013 r.

W trakcie VII zjazdu PTBI (Kongres BIO 2014 w W-wie) wreczono nagrode za
najlepszg prace doktorskg obroniong w 2013 roku. Do konkursu zgtoszono 10 prac,
poziom zgtoszonych prac byt bardzo wysoki, a laureatkg nagrody w wysokosci

6 000 PLN za najlepsza prace doktorskg z szeroko rozumianej bioinformatyki zostata
dr Anna Philips z Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu. Tytut
nagrodzonej pracy to "Nowe metody bioinformatyczne stuzgce do przewidywania
miejsc wigzania jonow metali i niskoczgsteczkowych ligandow w strukturach RNA".
Promotorem pracy byt prof. Janusz M. Bujnicki. Przeprowadzenie konkursu i
ufundowanie wysokiej nagrody byto mozliwe dzieki wsparciu Ministerstwa Nauki |
Szkolnictwa Wyzszego (DUN). Serdeczne gratulacje i podziekowania dla sponsora!

15




...I najlepsza praca magisterska z
bioinformatyki w 2013 r.

Prof. Marta Kasprzak, przewodniczgca Jury ogtasza, iz nagrode PTBI za
najlepszg prace magisterskg obroniong w 2013 roku zdobyta mgr Anna Gorska
z Uniwersytetu Warszawskiego (promotor prof. Joanna Trylska)

P

N " 16
Wyroznienia zdobyli: Joanna Giemza i Witold Januszewski. Gratulacje!



CBBM 2014 odbyta sie¢! Organizatorz
) YRzt £URO

y NFORMATYKI The Ass of European
Pourectnik PozNANSKIE] Operatlonal R eeeeee h Societies

EURO WG CBBM (grupa robocza

2 |\/ EURO WG Conference on Operational
Research in Computational Biology,

Bioinformatics and Medicine EURO zajmujaca sie badaniami
26 — 28 czerwca 2014 operacyjnymi w biologii
o Poznan — Biedrusko. Polska obliczeniowej, bioinformatyce i
T ' medycynie)
Przewodniczacy komitetu Przewodniczacy komitetu CBBM w liczbach

proramowego i organizacyjnego o 78 uczestnikow z 11 krajow
- ‘ : w tym 27 doktorantéw

o 7 stypendiéw CBBM
A o 7 stypendiow PUT
\ - o 40 referatéow
prof. Metin Turkay  prof. Jacek drinz. drinz. o 2réwnolegte sesje
Btazewicz Marta Szachniuk Piotr Lukasiak

Zaproszeni mowcy

prof. Giuseppe prof. Eric Westhof prof. Marek dr Katarzyna J.
| Lancia Uniwersytet w Figlerowicz Purzycka
Vi Uniwersytet w Udine Strasburgu Instytut Chemil f Instytut Chemii
A ‘* (Wiochy) (Francja) Bioorganicznej PAN 3.  Bioorganicznej PAN
e y (Poznan) (Poznan)
Constraints and Limits 20 Years of Copy Number RNAComposer. Challenges

Due to Base Tautomerism e : in Modelling Three-
Lo Variations in Plant
in Ribosome Decoding Haplotyping: an Genomes Dimensional Structures of
Fidelity Overview Large RNAs

Wiecej na Infografike o konferencji przygotowata Natalia Szostak.
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fot. Szymon Wasik




Na tropach poczatkow Panstwa Polskiego

Wycieczka do Muzeum Pierwszych Piastow na Lednicy




Podrozy w czasie cigg dalszy

Wycieczka do Wielkopolskiego Parku Etnograficznego z typowymi wielkopolskimi
zabudowaniami pochodzgcymi z XVII-XX wieku



Wieczorne atrakcje czyli ,,po”

fot. Aleksandra Swiercz



W poszukiwaniu artystycznej
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fot. Aleksandra Swierc:
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Uczestnicy konferencji CBBM 2014 w Biedrusku, 26 — 28.06.2014 .




The 19th Annual International

Conference on Research in Computational Molecular Biology

Poster submission deadline:
February 15, 2015

Early registration deadline:
February 27, 2015

RECOMB 2015 Conference:
April 12-15, 2015

Affiliated meeting: BIT15 —
BIO+GPU, 16-18 April 2015,
Torun www.bit.edu.pl

Grafika: http://www.recomb2015.pl/

Zarzad PTBI podjat decyzje o
ufundowaniu 5 stypendiéw po 1000 zi
na obnizenie optaty zjazdowej na
RECOMB 2015 w Warszawie.

Zasady aplikowania bedg podane w
stronach www PTBI i rozestane do
cztonkow w formie e-maila.

Warunkiem ubiegania sie o
stypendium bedzie przyjecie posteru
na RECOMB.

Ogtoszenie wynikow kwalifikacji — ok.
potowy lutego 2015.
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Dear Colleagues,

We announce a Call for Contributions to the CAMDA Satellite Meeting of ISMB/ECCB: Researchers world-wide take

the CAMDA Challenge (www.camda.info) - compete with the best in an open-ended data analysis contest!

For 2015, the FDA SEQC consortium offers two challenges:

() the response of over 100 rat livers to 27 drugs representing 9 different chemical modes of action, as characterized by matched
RNA-Seq and microarray expression profiles, and

(i) a multi-site cross-platform RNA-Seq benchmark covering 3 next-generation sequencing, 5 microarray, and 2 gPCR platforms.
By popular request, we also repeat the challenge of an integrated analysis of hundreds of cancer patients with matched profiles
of MRNA and miRNA expression, methylation, copy number variation, and SNPs.

Join us and keynote speakers Des Higgins and Gad Getz (tbc) for a stimulating scientific meeting and lively discussions over a
Guinness in Dublin 10-11 July 2015!

Please follow us on twitter @CAMDA_conf!

Background:
CAMDA was founded in 2000 (Nature 411, 885. Nature 424, 610) to provide a forum for the critical assessment of different
techniques used in large-scale data analysis in the life-sciences, including but not limited to high-dimensional gene expression
profiling. It aims to establish the state-of-the-art in analysis methods for Big Data in the Life Sciences, as well as identify progress
and highlight promising directions for future efforts. To this end, CAMDA adopted the approach of a community-wide contest, with
the scientific community analysing the same data sets. Researchers worldwide are invited to take the CAMDA challenge, which
has become a prominent fixture (cf. Nature Methods 5, 569).
Accepted contributions are presented though talks and posters, and the results and methods of the different analyses are
discussed and compared at the conference, with selected presentations published in a special Open Access proceedings issue in
collaboration with the Systems Biomedicine journal (Taylor & Francis).
Running as an official Satellite meeting of ISMB/ECCB (established since 2011) provides further opportunities for interaction with
colleagues.
Keynotes by leading researchers in the field provide further focus points for discussion at the meeting.
We hope to see you in Dublin!
Best Regards,
CAMDA 2015 organizing committee: Walter Kolch, Dublin, Ireland 25
Joaquin Dopazo, Valencia, Spain; Lan Hu, Boston, USA; Okko Clevert, Berlin, Germany;
David Kreil, Vienna, Austria


http://www.camda.info/

Ogtoszenie o konkursach ptbi

Polskie Towarzystwo Bioinformatyczne ogtasza konkurs na najlepsze
prace magisterskie 1 doktorskie z zakresu bioinformatyki | biologii
obliczeniowej. Konkurs dotyczy prac magisterskich 1 doktorskich
obronionych w Polsce, w roku kalendarzowym 2014. Termin zgtaszania
prac: 15 marca 2015rr.

Dzieki dofinansowaniu przyznanemu zwykle przez Ministerstwo Nauki |
Szkolnictwa Wyzszego w tegorocznych edycjach konkurséw przewiduje
sie nastepujgce nagrody pieniezne: 6000 zt dla zwyciezcy konkursu na
najlepszg prace doktorskg, 3000 zt dla zwyciezcy oraz po 1500 zt dla
autorow dwoch wyrdznionych prac w konkursie na najlepszg prace
magisterskg. Uwaga: podane kwoty sg kwotami brutto.

Sposob nadsytania prac (pdfy) precyzuje regulamin konkursu:
www.ptbi.org.pl (aktualnosci)
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Sukcesy cztonkow i sympatykow PTBI

_ " Nasz dtugoletni Prezes PTBI prof. Janusz Bujnicki (fot.)
a¥. . zostat jednym z 3 laureatow Nagrody NCN w 2014 roku.
= Nagrode uzyskat za osiagniecie naukowe: 1) Stworzenie
nowych narzedzi do modelowania struktur. 2)
Opracowanie nowatorskich metod bioinformatycznych do
oareni- e, umikonsi wrocesi—— D@d@N kompleksow biatek z RNA oraz ustalenie struktury i
e TR mechanizmu dziatania ludzkich enzymow

odpowiedzialnych za biosynteze RNA (17 publikacji w
latach 2011-13, 6xNAR). Co wiecej, nhasz Kolega zostat
tez wyrdzniony Nagrodg Prezesa Rady Ministrow (see the
next slide). Warto dodac, ze prof. Janusz Bujnicki jest
jednym z 8 laureatow programu ,Mistrz” FNP w konkursie
rozstrzygnietym w 2014 roku.

Serdecznie gratulujemy
| zyczymy dalszych sukceséw ©
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Mamy autograf ©:

aduiefe T s
ZESPOL DO SPRAW NAGROD < w/{q

LAUREACI !

nagrod Prezesa Rady Ministrow za wyréznione rozprawy doktorskie,
wysoko ocenione osiagniecia bedace podstawa nadania stopnia
naukowego doktora habilitowanego oraz dziatalnos¢ naukowa,
naukowo-techniczna lub artystyczna za rok 2013

wyréznieni w 2014 roku

ZA OSIAGNIECIA NAUKOWE LUB ARTYSTYCZNE, W TYM
ZA WYBITNY DOROBEK NAUKOWY LUB ARTYSTYCZNY:

1. Prof. dr hab. Janusz BUJNICKI

Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej
i Komorkowej w Warszawie
Uniwersytet im. A. Mickiewicza w Poznaniu

Prof. dr hab. Janusz Bujnicki jest najwybitniejszym polskim
bioinformatykiem, wysoko ocenianym na swiecie.
W Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komorkowej
w Warszawie oraz Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza
w Poznaniu utworzyl szkole naukowa w dziedzinie modelowania
czasteczek biatek i kwasow nukleinowych. Nalezy do niej wiele
publikacji ~ zamieszczonych ~w  czolowych  czasopismach
miedzynarodowych, ktore zostaly przedstawione jako wybitne
osiagniecie.
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Natu ralnle ,,Natu re” (Biotechnology)

- Dr Pawel Ltabaj, absolwent Politechniki Slaskiej w Gliwicach, cztonek PTBI,
uczestnik BITow, opublikowat niedawno 3 prace w Nature Biotechnology, na
e temat jakosci RNA-seq. Gratulujemy!
» A comprehensive assessment of RNA-seq accuracy, reproducibility and
information content by the Sequencing Quality Control Consortium
http://www.nature.com/nbt/journal/vaop/ncurrent/full/nbt.2957.html
» Detecting and correcting systematic variation in large-scale RNA sequencing
data http://www.nature.com/nbt/journal/vaop/ncurrent/full/nbt.3000.html
« The concordance between RNA-seq and microarray data depends on chemical
treatment and transcript abundance
http://www.nature.com/nbt/journal/vaop/ncurrent/full/nbt.3001.html
Prace majg duze znaczenie, byly nawet komentowane w News& Views:
http://www.nature.com/nbt/journal/v32/n9/full/nbt.3015.html
tadnie rozwija sie dziatalnos¢ Sequencing Quality Control Consortium (150 osob, 12 krajéw)
oraz konsorcjum ABRF: Multi-platform assessment of transcriptome profiling using RNA-seq in the
ABRF next-generation sequencing study,
http://www.nature.com/nbt/journal/vaop/ncurrent/full/nbt.2972.html

Z kolei genetyk z Gdanska dr A. Piotrowski z bioinformatykiem dr A. Madeneckim sg
wspotautorami pracy wyjasniajgcej zwigzek mutacji genu LZTR1 z nowotworami opublikowanej w
Nature Genetics 46, 182-187 (2014) doi:10.1038/ng.2855 29
http://www.nature.com/ng/journal/v46/n2/ng.2855/metrics
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STRUNA pieknie brzmi...

Z podstrony www.nauka.gov.pl:Termin ,StRuNa” to akronim utworzony z pierwszych
liter stow ,studencki”, ,ruch”, ,naukowy”. W konkursie ,StRuNa 2013" nagradzane sg
najlepsze kota naukowe i ich opiekunowie. Konkurs StRuNa 2013 to jeden z trzech
elementéow Programu StRuNa, ktéry motywuje studentow 1 doktorantéw do
odejmowania dziatan naukowych wykraczajgcych poza standardowy program studidw.
Patronat nad konkursem objeta prof. Barbara Kudrycka - minister nauki i szkolnictwa
wyzszego, organizatorem byta fundacja ,Fundusz Pomocy Studentom”.

W konkursie brato udziat 245 projektéow ze wszystkich typodw uczelni z catej Polski.
Oceniato je 21-osobowe jury ztozone z przedstawicieli réznych dyscyplin nauki. W
siedmiu kategoriach zostaty nagrodzone projekty zrealizowane miedzy 1 X 2012 r. a
30 IX 2013 roku. £acznie przyznano 22 nagrody w 7 kategoriach: Projekt roku, Kofo
roku, Wyprawa roku, Publikacja roku, Konferencja roku, Sponsor roku, Opiekun roku.

W kategorii ,,Koto roku 2013” wygrato Akademickie Koto Naukowe BioNanopor z
Politechniki Wroctawskiej exequo z Kotem Naukowym Studentéw Fizyki z
Politechniki Gdanskie;j.

http://www.nauka.gov.pl/aktualnosci-ministerstwo/poznalismy-zwyciezcow-prestizowych-konkursow-struna-2013-i-konfrontacje-
2013.html 30



AKN BioNanopor

Koto dziata od 6 lat, sg w nim studenci Politechniki Wroctawskiej - gtdwnie z Inzynierii Biomedycznej
(Wydziat Podstawowych Problemoéw Techniki) oraz Biotechnologii (Wydziat Chemii). Zwycieski zarzgd
kota to: Pawet Wozniak, Monika Kurczynska, Ewa Kania, opiekunem jest dr hab. inz. Matgorzata
Kotulska.

Dziedzina:

BioNanopor prowadzi badania naukowe oraz popularyzacje nauki w zakresie bioinformatyki strukturalne;
oraz elektrochemioterapii nowotworéw.

Wspétpraca:
Cztonkowie AKN BioNanopor wspotpracowali z osrodkami z Wielkiej Brytanii, Niemiec, Holandii i Francji.

Wspdtpraca czesto skutkowata wyjazdami na praktyki zagraniczne. Bardzo waznym partnerem w Polsce
jest Katedra i Zaktad Biochemii Lekarskiej z Uniwersytetu Medycznego we Wroctawiu.

Aktywnosé:

W roku akademickim 2012/2013 czionkowie kota opublikowali 4 artykuty w czasopismach z listy
filadelfijskiej i 4 rozdziaty ksigzek. Mieli 18 wystgpien ustnych na 9 konferencjach w Polsce i za granica.
Niektore wystgpienia byty wyrdznione.

Koto angazuje sie w popularyzowanie nauki w spotecznosci akademickiej. Na przyktad w ramach
Dolnoslaskiego Festiwalu Nauki cyklicznie przygotowuje warsztaty ,Molekularna Joga - jak zwing¢ biatko
na 102 sposoby”. W tym roku w zajeciach wzieto udziat ponad 200 oséb. Stale uczestniczy w Dniach
Otwartych Politechniki Wroctawskiej, Dniach Aktywnosci Studenckiej. Studenci z AKN BioNanopor
mocno wspomagali Komitet Organizacyjny Zjazdu Polskiego Towarzystwa Bioinformatycznego, ktory
odbyt sie we Wroctawiu we wrzesniu 2013.
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AKN BioNanopor (2)

« Strona kota: http://www.ibp.pwr.wroc.pl/KotulskalLab/bionanopor.php
« Fanpage: https://www.facebook.com/AknBionanopor
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Ciekawostka informatyczna: 20 X 2014 podpisano umowe na instalacje
w Cyfronecie na AGH superkomputera Prometheus , 42 min PLN

SUPERKOMPUTER PROMETHEUS W LICZBACH:
1728 serwerdw, 41 472 rdzeni obliczeniowych,
216 000 000 000 000 B sumarycznej pamigci operacyjnej DDR4
(216 TeraBajtow), 1 658 880 000 000 000 operacji zmiennoprzecinkowych na sekunde (1,658 Petaflopsow),

#1 w Polsce, #12 w Europie wedtug obecnej listy TOP500,

#30 na swiecie wedtug obecnej listy TOP500,
najwieksza na swiecie instalacja komputera Apollo 8000 firmy HP,
jeden z najbardziej energooszczednych komputerédw tej klasy na swiecie,
odpowiada liczbie ponad 40 000 komputerow klasy PC,

—— masa catkowita ponad 30 ton

r;ojmocniejszy suberkompu‘rer w Polsce o mocy okoto 1,7 Pflops, czyli 1700 bilionédw operacii
zmiennoprzecinkowych na sekunde, ponad 4 razy wiecej od Zeusq,

bardzo duza gestosé mocy obliczeniowej na metr kwadratowy — ponad 41 tys. rdzeni obliczeniowych
i ponad 215 TB pamiegci operacyjnej RAM na powierzchni jedynie 13 m2,

bardzo nowoczesne, innowacyjne i energooszczedne chtodzenie cieczq; superkomputer bedzie zuzywat ok. 650 kW, czyli tylko o 25%
wiecej niz cztery razy stabszy Zeus,

bardzo szybka sie¢ komunikacyjna o przepustowosci wiekszej o ok. 30% niz w Zeusie

Zrédio: http://www.chip.pl/news/sprzet/desktopy/2014/10/prometeusz-najmocniejszy-superkomputer-w-polsce-stanie-w-krakowskiej-agh
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Jak zwykle przypominamy adresy z informacjami
0 konferencjach bioinformatycznych:

e http://www.conference-service.com/conferences/bioinformatics.html

e http://www.conferencealerts.com/bioinform.htm

e http://www.iscb.org/iscb-conferences

e http://www.socbin.org/conferences.shtml

Dodajgc ciekawg liste ksigzek bioinformatycznych
ISCB:

http://www.iscb.org/iscb-publications-bioinformatics-review/35-
ISCB%20Publications/ISCB%20Publications/125-booklistaikchoontan
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Dawno nie byto linku do zbioru zasoboéw do modelowania biatek, mozna

zajrzec tu:

http://www.rcsb.org/pdb/static.do?p=software/software links/modeling_and_simulation.ht
ml

albo tu:
http://www.bioinformatics-made-simple.com/2012/09/10-free-software-for-protein-3d.html
lub nawet tu (protein-protein docking):
http://www.vIs3d.com/index.php/links/bioinformatics/protein-protein-interaction/protein-
protein-docking

Bussines news:

$33

Dr Janusz Dutkowski, absolwent UW, wspotautor NeXO, jest
wspotzatozycielem firmy bioinformatycznej Data4Cure w USA, warto

Sledzi¢ do czego moze sie przydac bioinformatyka:
http://www.datadcure.com/

€€€E
W Poznaniu pojawit sie tez nowy podmiot gospodarczy oferujgcy m.in.

szkolenia bioinformatyczne, co nas cieszy ©:
http://ideas4biology.com/index.php 35
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(WLW) = Wtérne Lanie Wody czyli (RE SOURCES)

* Nowe mozliwosci starania sie o granty, bioinformatyka Horizon 2020:
http://ec.europa.eu/research/participants/portal/desktop/en/opportunities/h2020/topics/259
9-biotec-2-2015.html

« Ciekawa strona, cenne listy dyskusyjne, sg tez oferty pracy w US:
https://www.biostars.org/t/Jobs/

* Atutaj staze i posady w Europie:
e http://jobs.newscientist.com/en-gb/jobs/bioinformatics/europe/

« BIBa w Barcelonie. Moze warto sledzi¢ rozwdj i nasladowac? (Catalonia houses around
800 researchers with expertise in Bioinformatics and other related scientific fields):
http://bioinformaticsbarcelona.eu/index.html#titol1

« Ciekawy AlIBIO projekt (FP7) stworzyt by¢ moze pozyteczny spis ,test cases” oraz baze
narzedzi: http://bioinformatics.hgen.slu.se/ALLBIO-TOOLS/

« Tak (niekiedy) popularyzuje sie bioinformatyke, czy dobrze, ocencie sami :

« http://newtimes.pl/bioinformatyka-kopalnia-bez-dna-beda-precyzyjne-leki/

« Bioinformatyka wkracza do Biategostoku

e http://www.umb.edu.pl/aktualnosci%286%29/buduje sie laboratorium_bioinformatyki umb

PS. Zapraszamy do wspotpracy przy redagowaniu Bioinformatorka, kontakt: SRN Wiestaw
1950 1990 Nowak: wiesiek [*at*] fizyka.umk.pl

y a ! W Zapraszamy wszystkie nie prezentowane

2000 2015 jeszcze polskie grupy bioinformatyczne do

= (o) _— nadsylania materialéw do umieszczenia w 6
WEOR | '/% kolejnych numerach Bioinformatorka

http://www.scoop.it/t/viral-bioinformatics/?tag=google+glasses
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Zalecenie # 2

Zaleca sie, by zgfosi¢
jak najwiecej posteréw na
RECOMB2015 w Warszawie

Zapraszamy do przysyfania
kolejnych zalecen
bioinformatycznych oraz
materiatéw do naszego
magazynu.
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Merry Christmas and Happy New Year from PUT Bioinformatics Group!



