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Szanowni Panstwo,

Mito mi przywitaC wszystkich cztonkdéw i sympatykow Polskiego
Towarzystwa Bioinformatycznego w imieniu Zarzadu PTBI, w
pierwszym numerze Bioinformatorka w roku 2013. W tym roku PTBI
organizuje dwa spotkania, na ktore wszystkich Was zapraszamy:
Miedzynarodowa konferencja Bioinformatics Society for Bioinformatics
in Northern Europe (SocBiN), organizowana wspolnie z coroczng
konferencjg BIT w Toruniu: 26-29 czerwca 2013. Podobng konferencje
organizowalismy juz w Warszawie w r. 2008, byta ona na bardzo
wysokim poziomie naukowym. W roku 2013 zaprosilismy do
uczestnictwa wielu znamienitych wyktadowcow z catego Swiata, mamy
nadzieje, ze konferencja ta przyczyni sie do wzmozenia kontaktéw
cztonkow PTBI z bioinformatykami z sasiednich krajéw, gtéwnie ze
Skandynawii i z Niemiec

Kolejny Zjazd PTBI i Sympozjum Bioinformatyczne odbedg sie 27-29 wrzesnia
we Woroctawiu. Jak poprzednio, do wygtoszenia dluzszych wyktadow
zaprosilisSmy kilku gosci nie-bioinformatykéw z miasta, w ktorym odbywa sie
Sympozjum, pozostatg czes¢ programu wypetnig wyktady mtodych naukowcow
wybrane z nadestanych streszczen. W ramach Zjazdu odbedg sie wybory
Zarzadu PTBI na kadencje 2014-2016, w zwigzku z czym serdecznie
zapraszamy wszystkich cztonkéw Towarzystwa do aktywnego uczestnictwa.

W tym roku PTBI oficjalnie wspiera takze studenckg konferencje Liczby —
Komputery — Zycie, ktéra odbedzie sie w Krakowie w dniach 19-21 kwietnia.
Serdecznie zapraszamy!

Na zakonczenie chciatbym wszystkim przypomnie¢ o zblizajgcym sie terminie
(15 marca!) nadsytania zgtoszen do konkursu na najlepsze prace magisterskie i
doktorskie obronione w Polsce w roku 2012: szczegéty na stronie PTBI!

Janusz Bujnicki - Prezes PTBI

Zarzad:

Janusz M. Bujnicki (prezes)
Wiestaw Nowak (wiceprezes)
Marta Szachniuk (wiceprezes)
Aleksandra Gruca (sekretarz)
Witold Rudnicki (skarbnik)

Komisja Rewizyjna:

Jacek Btazewicz (przewodniczacy)
Marta Pasynkiewicz-Gierula

Anna Gambin
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Sktadki cztonkowskie za rok 2013 wynoszg: 80 zt,
studenci i doktoranci — 40 zi

W dniu 10.02.2013 liczba cztonkow 147 .



Informacje o zjazdach i konferencjach

Zachecamy do licznego udzialu w duzej, corocznej konferencji towarzystw
bioinformatycznych Europy Poétnocnej SocBIN13 potgczonej w tym roku z
warsztatami BIT13 (Biolnformatics in Torun), organizowanej przez SocBIN, PTBI
oraz Wydziat Fizyki, Astronomii i Informatyki Stosowanej UMK.

Konferencja Bloinformatics 2013/BIT13 odbedzie sie w dniach
26-29 czerwca (sroda-sobota) w Hotelu Bulwar, w Toruniu.

~ _ Bioinformatics 2013 / BIT13
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Keynote Lecture wygtosi Seren Brunak z TU of Denmark. Oprécz tradycyjnych
wyktadow wybitnych zaproszonych gosci z zagranicy | wyktadow wybranych ze
streszczen przewidujemy sesje plakatowg i srodowe ¢wiczenia praktyczne w Instytucie
Fizyki UMK. Wiecej informacji na stronie http://ptbi.org.pl/SocBiN2013/.

Cztonkowie PTBI i doktoranci mogg liczy¢ na co najmniej 100 euro znizki (a jesli sie
powiedzie nasza aplikacja do MNiSzW to nawet wiecej) w optacie rejestracyjnej. Warto
juz rezerwowac hotele w Toruniu! 2
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Liczby-Komputery-Zycie
|l Studencka Konferencja Matematyczno-
Informatyczno-Biologiczna w Krakowie

Juz po raz trzeci studenci i doktoranci matematyki, informatyki, biotechnologii i biofizyki
Uniwersytetu Jagiellonskiego taczag sity, tworzgc interdyscyplinarny projekt z pogranicza tych
dziedzin. 3 Studencka Konferencja Matematyczno-Informatyczno-Biologiczna ,Liczby-Komputery-
Zycie” odbedzie sie w dniach 19 - 21 kwietnia 2013 r. w budynku Wydziatu Matematyki i Informatyki
Uniwersytetu Jagiellonskiego. Spotkanie ma na celu przyblizenie uczestnikom zatozen i problemoéw
jednej z najbardziej dynamicznie rozwijajgcych sie dziedzin wspoétczesnej nauki — bioinformatyki.
Udziat profesordw i studentéw, reprezentujgcych rézne srodowiska naukowe, umozliwia spojrzenie
na problemy bioinformatyczne zaréwno od strony obliczeniowej jak i biologicznej, a takze na
wymiane doswiadczen i nawigzanie nowych kontaktow.

Do uczestnictwa zaproszeni sg studenci oraz doktoranci kierunkow przyrodniczych, matematyki
| informatyki, jak rowniez wszyscy zainteresowani rezultatem potgczenia metod in silico z in vitro.

Szczegotowe informacje mozna znalez¢ na stronie: www.lkz.ksi.ii.uj.edu.pl

PTBI objeto swoim patronatem trzecig edycje tej interdyscyplinarnej konferencji.

Serdecznie zapraszamy do Krakowa !
Komitet Organizacyjny 3
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ICMMI 2013 — 3rd International Conference on
Man-Machine Interactions 2013

Instytut Informatyki- Politechniki-Slaskiej oraz Instytut Informatyki Teoretycznej i Stosowanej PAN zapraszajg
na miedzynarodowg konferencje ICMMI 2013, ktora odbedzie sie w 22-25 pazdziernika w gérach Beskidy na
potudniu Polski.

W ramach konferencji przewidziana jest takze sesja bioinformatyczna, dlatego zapraszamy
do udziatu wszystkich autoréw, ktérzy chcieliby zgtosic¢ prace z zakresu szeroko pojetej tematyki
zastosowania metod komputerowych w biologii i medycynie.

Konferencja ICMMI jest interdyscyplinarng konferencja, ktorej celem jest umozliwienie spotkania Srodowiska
naukowego na miedzynarodowym forum w celu wymiany doswiadczen i wiedzy, dyskusji oraz nawigzania
nowych kontaktow. Tematyka konferencji jest bardzo szeroka i obejmuje zaréwno praktyczne jak i teoretyczne
aspekty zwigzane z interakcjg ludzi oraz maszyn. Organizatorzy zapraszajg do przesytania prac z zakresu (i
nie tylko): metod inteligencji obliczeniowej, technik eksploracji danych i wspierania podejmowania decyzji,
wykorzystania metod komputerowych w biologii i medycynie, technologii i narzedzi przeznaczonych dla osob
niepetnosprawnych, metod przetwarzania, przechowywania i transferu danych oraz rozpoznawania wzorcow.

Termin zgtaszania prac (do 8 stron w jezyku angielskim) mija 31 Marca 2013r.

Zaakceptowane prace zostang opublikowane w serii Advances in Intelligent Systems and Computing
wydawnictwa Springer, ktéra indeksowana jest w ISI Proceedings, DBLP. Ulrich's, EI-Compendex, SCOPUS,
Zentralblatt Math, MetaPress, Springerlink.

Szczegodtowe informacje mozna znalez¢ na stronie konferenciji: hitp://icmmi.polsl.pl

Serdecznie zapraszamy!
Komitet Organizacyjny 4
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Konferencje, konferencije...

Sympozjum bioinformatyczne potaczone z VI Zjazdem PTBI,
odbedzie sie we Wroctawiu, w dniach 25.09 - 27.09.2013 (pigtek-
niedziela). Przewodniczgcym Komitetu Programowego jest Matgorzata
Kotulska (Politechnika Wroctawska). Zachecamy cztonkow PTBI oraz
sympatykow bioinformatyki do udziatu.

Informujemy z przyjemnoscia, ze kolejny VIl zjazd PTBI odbedzie sie w
Warszawie, jesienig 2014 r. Organizujemy go wspolnie z PT
Biochemicznym, PT Biologii Komoérki i BT Biofizycznym. Oczekiwana
liczba uczestnikow zjazdu: 800 osob. Podobnie jak podczas naszych
,0sobnych” zjazdoéw, mtodzi naukowcy bedg mieli okazje zaprezentowac
swoje prace w ramach sesji bioinformatycznej. Dodatkowo, w ramach
pozostatych ,tematycznych” sesji (np. genomika, proteomika) odbedg sie
wyktady polskich bioinformatykow-seniorow. Takze wspolne sesje
posterowe bedg stanowity swietng okazje do zaprezentowania naszych
dokonan kolegom i kolezankom z innych obszaréw badawczych.



Zaproszenie
do Bedlewa:

Uczestnictwo bezptatne!

Dodatkowo mozliwosc¢
wnioskowania o stypendium na
dofinansowanie kosztéw
podrozy dla uczestnikow z
Europy Wschodniej.

Uwaga - liczba miejsc
ograniczona!

of Mathematics

2013 Autumn school @ WorsawCerter

and Computer Sciences

on computational aspects
of gene regulation @ o m

13-19 Oct. 2013
Bedlewo, Poland

sti, Un ity .oflllchlgan
Julien Gagneut, LMU Gene Center, Munu:h'
‘Wolfgang Huber. EMBL, Heidelberg, Germany
Artur Jarmofowski, Adam Mickiewicz University. Poznan
Uwe Ohler, Duke University, Durham and Max Delbruck Center, Berlin
Shyam Prabhakar, Genome Institute of Singapore, Singapore
Zofia Szweykowska-Kulinska, Adam Mickiewicz University, Poznan
Martin Vingron, MPI for Molecular Genetics, Berlin
Bartek Wilczyncski, University of Warsaw,
Limsoon Wong, National University of Singapore, Singapore
Topics:
- Epigenetic modifications in gene expression, histone mark networks
- Post-transcriptional regulation by small RNAs and RNA binding proteins
- De novo annotation of genomic features, systems genetics
- Regulatory genomics, modeling TF-DNA binding affinity
- Applying classical signal processing techniques to NGS Data,
- Alternative splicing and microRNA in regulation of gene expression
- Differential expression analysis and multiple hypothesis testing
- Cis-regulatory elements in development, fractional TF occupancy models
- Network reconstruction, chromatin domains in gene expression regulation
- Disease gene expression and proteomic profile analysis

Local organizers: Jerzy Tiuryn and Bartek Wilczynski
tiuryn@mimuw.edu.pl bartek@mimuw.edu.pl

Registration until April 30th 2013,
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Sprawozdania z konferenciji...

« V Zjazd PTBI i Sypozjum Bioinformatyczne Tegoroczny V Zjazd PTBI i Sympozjum
Bioinformatyczne odbyt sie w dniach 25-27 maja 2012 roku w Gdansku. Organizacjg
Sympozjum oraz Zjazdu zajmowat sie Komitet Organizacyjny w sktadzie: Borys Wrdbel
(przewodniczacy), Joanna Piwowarczyk, Krzysztof Giaro, tukasz Munio oraz Witold
Rudnicki.

 Zjazd zgromadzit ponad 100 uczestnikow z kilkunastu osrodkéw naukowych z Polski i
zagranicy. Uczestnicy mieli okazje wystuchac 30 wystgpien na osmiu sesjach
tematycznych oraz obejrze¢ 53 plakaty. Z duzym zainteresowaniem wystuchano 5
wyktadéw zaproszonych:

1. Why does biology need informatics, and does informatics need biology?
(prof. Grzegorz Wegrzyn)

2. Bioinformatics in a wet lab; a case study of iron-sulfur Fe/S cluster biogenesis
(prof. Jarostaw Marszatek)

3. Computational modelling, analysis and synthesis of gene regulatory networks
(prof. Yaochu Jin)

4. Measurements, models, meaning, and modesty in Systems Biology
(dr Maria Schilstra)

5. Coarse grained description of biomolecular systems
(prof. Adam Liwo)

Réwnolegle do sesiji planarnych Sympozjum PTBI odbywaty sie spotkania satelitarne Polskiej v
Sieci Sztucznego Zycia.



W trakcie Sympozjum odbyty sie konkursy: na najlepszg prezentacje oraz
na najlepszy plakat. Wysokos¢ kazdej z nagrod wyniosta 1000 zt.

Nagrode za najlepszg prezentacje zdobyt:

Szymon Wasik z Politechniki Poznanskiej za prezentacje
"Enhancing HCV infection modelling using multi-agent approach".

Nagrode za najlepszy plakat otrzymat:

Michat Wozniak z Uniwersytetu Warszawskiego za plakat ,,An approach
to identifying drug resistance associated mutations in bacteria”.




Wyniki konkursow PTBI

W czasie Zjazdu miato rowniez miejsce coroczne Walne Zebranie Polskiego
Towarzystwa Bioinformatycznego. Na zebraniu walnym ogtoszono wyniki
ogolnopolskich konkursow PTBI na najlepszg prace magisterskg (IV konkurs)
| doktorska (Il konkurs) z bioinformatyki obroniong w roku 2011.

Najwyzszg ocene otrzymata praca magisterska
napisana przez Jerzego Stanistawskiego z Politechniki
Wroctawskiej (promotor pracy: dr hab. inz. Olgierd Unold).

Wyrdznienia w konkursie otrzymali:

Maciej Jasinski z Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w
Toruniu (promotorami pracy byli: prof. Wiestaw Nowak
oraz dr Maciej Dtugosz z UW)

Tomasz Zok (na zdjeciu = z prawej) z Politechniki
Poznanskiej (promotor pracy: dr inz. Marta Szachniuk).

| Nagrode (6000 z}) za najlepszg prace doktorskg zdobyt Bogustaw Kluge
z Uniwersytetu Warszawskiego, promotorem pracy jest prof. Anna Gambin. 9



Bogustaw Kluge o sobie...

Bioinformatykg zainteresowatem sie na etapie
magisterskim studioéw informatycznych na
Wydziale Matematyki, Informatyki i Mechaniki
Uniwersytetu Warszawskiego i pozostatem przy
niej na studiach doktoranckich. Pod kierunkiem
prof. dr hab. Anny Gambin uczestniczytem w
projektach zwigzanych z analizg danych
spetrometrii masowej. Z poczatku wiedziony
bytem checig poznania nowej dziedziny, z
czasem zaczagtem doceniac, ze problemy
biologiczne mogg by¢ inspiracjg dla
fascynujacych rozwazan matematycznych.
Zdobywatem wiedze i doswiadczenie w analizach
statystycznych i metodach Monte Carlo. Obecnie
pracuje jako post-doc w laboratorium prof.
Janusza Bujnickiego w Miedzynarodowym
Instytucie Biologii Molekularnej i Komorkowej w
Warszawie, gdzie mam okazje poznac blizej
prace biologow.

10



BIT12 — jesienig, ale tez gtosny

W dniach 27 - 29 wrzesnia 2012 roku w Instytucie Fizyki UMK odbyty sie doroczne
warsztaty z serii Biolnformatics in Torun BIT12. W komitecie programowym
pracowali gtéwnie W. Nowak i J. Bujnicki, w organizacyjnym: W. Nowak, W,
Rudnicki, K. Mikulska, A. Gogolinska, t. Peptowski, R. Jankowski, M. Dgbrowski
| in. Do sukcesu finansowego przyczynita sie walnie wiceprezeska PTBI
M.Szachniuk (— dotacja MNiSzW). W tym roku pobity zostat kolejny rekord
frekwencji — w konferencji uczestniczyto blisko 100 oséb z kraju i zagranicy.
Spotkanie otworzyt z Singapuru (przez internet) obecny Prorektor UMK ds. Nauki
prof. Wlodzistaw Duch — kognitywista, ale tez poniekad bioinformatyk. l

Pierwszy dzien BIT12 zdominowaty zagadnienia zwigzane w bioinformatykg
strukturalng biatek i RNA. Referat otwierajgcy pt. ,Energy design for protein
docking”, wygtosit prof. Ron Elber (U. of Texas). Prof. Ina Koch (Frankfurt)
opowiedziata jak mozna wykorzysta¢ sieci Petriego do modelowania reakcji
biochemicznych. Swoje wyniki referowali, m.in., B. Kondrashov (Barcelona),
A. Bateman (Hixon), L. Kurgan (Alberta), R. Czerminski (Boston). Referat
prof. J. Btazewicza (PP) Computer Science and the Origin of Life stanowit
dobre wprowadzenie do sesji pigtkowej, realizowanej pod patronatem Komitetu
Biologii Ewolucyjne] PAN. Referowali m.in. W. Babik, UJ (Genome-wide
patterns of divergence and gene flow inferred from transcriptome sequences),
J. Radwan, UJ (Evolution of polymorphism of MHC genes: simulation models),
J. Koztowski, UJ (The economy of life), B. Wrébel, PAN, Sopot (Artificial life,
artificial embryogenesis: evolutionary-developmental biology in silico).




BIT12 — sesje warsztatowe

Prof. Samuel Flores (Uppsala)

Warto podkresli¢, ze w sobote na BIT12
odbyto sie az 6 sesji warsztatowych,
ktore poprowadzili:

1. S. Ortowski (CANON-Optopol, Torun),
. S. Walkowiak (ICM UW),
. J. Sarzynska (IChB PAN, Poznan),

. K. Murzyn (UJ),

2

3

4. S. Flores (Uppsala Univ.),
)

6. B. Kluge (IIMCB, W-wa).

Przyjazd wielu gosci z zagranicy byt
mozliwy dzieki dotacji z MNiSzW.

12



BIT12 — sesja posterowa

Na sesji posterowej BIT12
zaprezentowano ponad

60 plakatow,

niektore zainteresowaty nawet
najmtodszych studentéw (in spe) ...

13



BIT12 — mini fotoreportaz ©

e

Ina Koch, Witold Rudnicki,
Alex Bateman, Mai Suan Li,
- Janusz Buijnicki

Ron Elber,
Wiesiek Nowak,
Ryszard Czerminski,
Lukasz Peptowski



BIT12 sie bawi

Czwartkowy wieczér — wypetnito w znacznej mierze
patrzenie w sufit (pieknie odrestaurowany w restauracji
w Montenegro), a potem dyskusje przy pizzy. Czesc
towarzyskg w pigtek stanowit wieczor indyjski
potgczony z pokazami i kursem salsy prowadzonym
przez instruktoréw (1/2 sktadu tancerzy legitymuje sie
doktoratem z biofizyki). Prawie peten autobus wyjechat
na wycieczke do obserwatorium astronomicznego UMK
w Piwnicach. Bioinformatycy obejrzeli tam 32 m
radiotelskop, ktory by¢ moze  wykryje sSlady bio- w
kosmosie.
(W.Nowak)

15




Uczestnicy warsztatow BIT12
w Toruniu
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" Fot. P. Miszta.
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prof. St. Chwirot - dziekan WFAIIS UMK



Przypominamy adresy z informacjami
0 konferencjach bioinformatycznych:

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

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

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

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

17


http://www.conference-service.com/conferences/bioinformatics.html
http://www.conference-service.com/conferences/bioinformatics.html
http://www.conference-service.com/conferences/bioinformatics.html
http://www.conferencealerts.com/bioinform.htm
http://www.iscb.org/iscb-conferences
http://www.iscb.org/iscb-conferences
http://www.iscb.org/iscb-conferences
http://www.socbin.org/conferences.shtml

Nagrody dla cztonkow PTBI

Fot. Internet , fnp.org.pl

Profesor Jacek Blazewicz (z prawej, Politechnika Poznanska) wraz z profesorem
Erwinem Peschem z Uniwersytetu w Siegen zostali laureatami czwarte] edycji
Polsko-Niemieckiej Nagrody Naukowe] Copernicus. Nagroda przyznawana jest
osobom, ktore w szczegolny sposob przyczyniajg sie do rozwoju polsko-niemieckiej
wspotpracy naukowej. Profesorowie Btazewicz i Pesch zostali uhonorowani za prace
nad algorytmami stosowanymi, m.in. w bioinformatyce.

Wiecej: hitp://mww.youtube.com/watch?v=5C_uD_yaBug , lub
http://www.naukawpolsce.pap.pl/en/news/news,391854,polish-german-professors-receive-copernicus-science-award.html

18
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19 grudnia 2012 roku w Zamku Krélewskim w Warszawie minister Barbara
Kudrycka wreczyta nagrody najwybitniejszym polskim naukowcom. W gronie
laureatow nagrod ministra 2012 znalazt sie prof. dr hab. Janusz BujnicKki
(Miedzynarodowy Instytutu Biologii Molekularnej i Komorkowej w Warszawie
i Wydziat Biologii UAM w Poznaniu), Prezes PTBI.
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Krzysztof Palczewski otrzymat nagrode
FNP 2012 za rozwiazanie struktury rodopsyny oraz
badania mechanizmoéw procesu widzenia.

Stawomir Filipek, W. Chemii UW

Rodopsyna jest jednym z receptoréw sprzezonych z
biatkami G (GPCRs - G-protein-coupled receptors).
Receptory te przekazujg roznorodne sygnaty z
zewngtrz komorki do jej wnetrza co wywotuje
okreslony efekt w komorce. Sygnaty te docierajg do
receptora gtdbwnie poprzez czgsteczki sygnatowe m.in.
hormony czy neuroprzekazniki, ale takze peptydy i
mate biatka. Zwigzki te wigzgc sie z receptorem
aktywujg go zmieniajgc jego ksztatt, wskutek czego
moze sie on zwigzacC z biatkiem G i je aktywowac.
Biatka G z kolei przekazujg sygnat na kolejne biatka
efektorowe. Na kazdym z tych etapéw dochodzi do
wzmocnienia sygnatu bowiem receptor moze
aktywowac kilkaset czgsteczek biatka G, a biatko G z
kolei kilkaset czgsteczek biatka efektorowego. Z tego
powodu receptory typu GPCR sg tak bardzo
rozpowszechnione i liczne (istnieje ok. 800 typdw tych
receptorow).

Zdjecie ,rodzinne” z matzenstwem
Palczewskich (po prawej) na uroczystosci
otrzymania nagrody FNP. Autor artykutu
drugi od lewej.
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Rodopsyna takze przykazuje sygnat ale sygnatem wejsciowym jest zaabsorbowany kwant swiatta, bowiem

rodopsyna znajduje sie z komorkach precikowych siatkowki oka. Wzmocnienie tego sygnatu jest tak duze, ze
pojedynczy kwant Swiatta moze doprowadzi¢ do wzbudzenia catej komorki precikowej. Prof. Palczewski badat
mechanizmy procesow widzenia poczgwszy od absorpcji Swiatta przez retinal w rodopsynie poprzez udziat
wszystkich biatek (receptorow i enzymow) zwigzanych z aktywacjg a nastepnie wygaszaniem sygnatu i
odtwarzaniem stanu pierwotnego komorki precikowe;j.

Moja wspétpraca z prof. Palczewskim rozpoczeta sie wkrotce po opublikowaniu struktury rodopsyny w 2000
roku. Okazato sie wtedy, ze modele rodopsyny oparte na strukturze bakteriorodopsyny (ktéra tez zawiera
retinal i siedem helis transbtonowych) sg zbyt niedoktadne i nie mogg stuzy¢ do badania procesow
aktywacji/wygaszania rodopsyny a tym bardziej do modelowania innych receptorow GPCR.

Struktura rodopsyny posuneta naprzdd badania bioinformatyczne receptorow GPCR bowiem wigkszosc¢ tych
receptoréw (ok. 700) nalezy do rodziny receptorow podobnych do rodopsyny (rhodopsin-like). Nie oznacza to,
ze modelowanie przez homologie do struktury rodopsyny jest tatwe, bowiem podobienstwo miedzy tymi
receptorami jest zwykle ok. 10-30%. Skrystalizowany siedem lat pozniej nastepny receptor GPCR, 32-
adrenergiczny, przez nobliste z 2012 roku Briana Kobilke, byt bardzo podobny do rodopsyny w czesci
btonowej natomiast zupetnie niepodobny w czesci zewnatrzkomorkowej czyli w miejscu wigzania ligandow.
Podobnie byto z nastepnymi receptorami GPCR co wyjasnito trudnosci w prébach projektowania lekéw
wykorzystujgc modele homologiczne. Obecnie znanych jest 16 struktur réznych typow tych receptoréw i
modelowanie homologiczne moze dawac duzo bardziej doktadne modele. W 2003 roku prof. Palczewski wraz
z prof. Andreasem Engelem wykazali, ze rodopsyna wystepuje w komdrkach precikowych w stanie
oligomerycznym. Wykorzystujgc obrazy mikroskopu sit atomowych (AFM) wykonatem modele oligomeru
rodopsyny, w ktérych wystepowaty dwa rodzaje powierzchni oddziatywania pomiedzy sgsiednimi
czgsteczkami rodopsyny: helisy transbtonowe TM4-TM5, oraz TM1-TM1. Powierzchnie te zostaty potem

potwierdzone w badaniach biochemicznych (ta pierwsza) i w krystalografii (ta druga).
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Rys. 1. Model oligomeru rodopsyny (z lewej) oraz model kompleksu tetrameru
rodopsyny z trymerem transducyny Gt (biatko G dla rodopsyny) z prawe;.

Tekst i zdjecia: Stawomir Filipek, W. Chemii UW
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Jak widac struktury krystaliczne dimerow mogag sie rozni¢ od tych z btony komorkowej, dlatego w dalszym
ciggu prowadzi sie badania roznorodnymi metodami, np. FRET, aby uchwyci¢ stadia oligomeryzacji
rodopsyny i innych GPCRéw. Wykonatem takze modele dimeru rodopsyny z trymerem biatka G oraz z
arestyna, ktora stuzy do wygaszania rodopsyny. Krystaliczna struktura receptora B2AR z biatkiem zostata
rozwigzana przez Kobilke w 2011 roku. Byta to struktura 1:1. W tym samym roku Palczewski opublikowat
zas$ strukture dimeru rodopsyny z biatkiem G rozwigzang metodg niskotemperaturowej mikroskopii
elektronowej. Otrzymana stechiometria tego kompleksu byta 2:1 co wskazuje na duzg role warunkow
rozwigzywania struktury, ktore powinny by¢ jak najbardziej zblizone do stanu natywnego, albo, ze
stechiometria jest zmienna. Struktura rodopsyny badz innego GPCRa z arestyng wcigz nie jest otrzymana.
W tym temacie wcigz jest jeszcze duzo do zrobienia bowiem niedawno okazato sie, ze arestyna takze moze
przekazywac sygnat z receptora i to niezaleznie od biatka G (wykazat to drugi noblista z 2012 roku, Robert
Lefkowitz, ktéry otrzymat te nagrode wspdlnie z Brianem Kobilkg

http://www.nobelprize.org/nobel prizes/chemistry/laureates/2012/kobilka.html ). Wobec tego nazwa
receptoréw sprzezonych z biatkami G, GPCR, jest juz nieadekwatna. Ponadto niektore ligandy bedace
antagonistami tych receptorow w stosunku do biatka G okazaty sie by¢ agonistami w stosunku do arestyny,
wiec sg jednoczesnie agonistami i antagonistami dla tego samego receptora. Rodopsyna, jak sie wydaje, nie
sygnalizuje przez arestyne, ale kto wie co nas czeka tuz za rogiem.

Ciekawy artykut (wn): Nature. 2003 Jan 9;421(6919):127-8.
Atomic-force microscopy: Rhodopsin dimers in native disc
membranes.

Fotiadis D, Liang Y, Filipek S, Saperstein DA, Engel A, Palczewski K.
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Kto w bitach piszczy???

Rozpoczynamy cykl prezentacji grup bioinformatycznych prowadzgcych
badania w Polsce. W tym numerze zamieszczamy informacje o grupach,
w ktorych dziatajg cztonkowie Zarzgdu PTBI:

« stow kilka o zespole bioinformatykow z Politechniki Poznanskiej,
w tym o grupie RABIT (pisze Marta Szachniuk),

* 0 zespole dziatajgcym w Miedzynarodowym Instytucie Biologi
Molekularnej i Komorkowej w Warszawie i w Uniwersytecie Adama
Mickiewicza w Poznaniu (opowiada Janusz Bujnicki),

. o grupie z Politechniki Slaskiej w Gliwicach (Aleksandra Gruca)

o zespole naukowym biofizykow i bioinformatykow z UMK
(Wieslaw Nowak)

0 pracach bioinformatycznych w ICM UW (Witold Rudnicki)

Zapraszamy wszystkie polskie grupy bioinformatyczne do
nadsytania materiatbw do umieszczenia w kolejnych numerach 24
Bioinformatorkal



Zespot prof. Jacka Btazewicza

W potowie lat 1990-tych, w wyniku wspolpracy naukowcow z Instytutu Informatyki Politechniki Poznanskiej
(http:/Awww.cs.put.poznan.pl) oraz Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN (http://www.ibch.poznan.pl) zostata powotana do zycia
grupa bioinformatyczna, ktorej ojcem chrzestnym © zostat (i jest do dnia dzisiejszego) prof. Jacek Blazewicz. Krotko potem w
Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN powstata Pracownia Bioinformatyki. Dziala ona preznie wspolpracujgc zarowno z innymi
pracowniami IChB PAN jak i Instytutem Informatyki PP. Bioinformatycy pod wodza Jacka to przede wszystkim specjalisci
informatycy, ktorzy swoje umiejetnosci analityczne wykorzystujag do rozwigzywania niebanalnych zagadnien stawianych przez
dzisiejszg biologie, biochemig i biofizyke. Interesuje nas wszystko, co mozna zamodelowaé przy pomocy narzedzi matematycznych i
informatycznych. Necg nas eksabajty danych — kt6z potrafi je przetworzy¢ lepiej niz my? Analizujemy, obliczamy, tworzymy
algorytmy, symulujemy na zyczenie © i pomagamy z danych pozyskiwa¢ wiedze 0 mikro- i makroswiecie.

Zespot Jacka to dzisiaj kilka wyspecjalizowanych pracowni. Grupa
Marty Kasprzak i Oli Swiercz prowadzi badania w zakresie
sekwencjonowania, mapowania, asemblacji oraz analizy danych
mikromacierzowych. Zespot Piotra Formanowicza specjalizuje si¢
m.in. w zastosowaniach sieci Petriego do modelowania i analizy
proceséw metabolicznych. Grupa ProtAnG (Protein Analysis Group)
pod wodzag Piotra FLukasiaka pracuje nad algorytmami do
modelowania i ewaluacji struktur biatkowych, od lat wspotpracuje
rébwniez z organizatorami CASPu i wspomaga ich od strony
algorytmicznej i programistycznej. Pawel Wojciechowski, jeden z
najlepszych w kraju specjalistow od algorytmow dla dopasowania
sekwencji, prowadzi wraz z grupa doktorantéw badania w tej
tematyce, a takze rozwija algorytmy na GPU i zajmuje si¢ analizg
danych z sekwencjonowania nowej generacji. Wreszcie grupa RABIT
(RnA BiolnfobmaTics lab @ fc put), powotana przez Marte
Szachniuk prowadzi badania w ramach bioinformatyki strukturalnej
RNA i $cisle wspoélpracuje z zespolem biochemikow z IChB PAN
(prof. R.W. Adamiak).

Stow parg 0 ‘krélikach’ Marty ©. RABIT, cho¢ to stosunkowo mlody twor, ma na swoim koncie badania bedace przedmiotem prac
doktorskich i magisterskich nagrodzonych trzykrotnie w konkursach PTBI oraz w konkursie EURO (najlepsza praca doktorska w
Europie z zastosowania badan operacyjnych). Ponadto specjalizuje si¢ w analizie danych NMR-owskich
(http://www.cs.put.poznan.pl/mszachniuk/bsmlp.zip) oraz wspétpracuje przy tworzeniu baz danych strukturalnych (RNA FRABASE:
http://rnafrabase.cs.put.poznan.pl), narzedzi do modelowania RNA (RNAComposer: http://rnacomposer.cs.put.poznan.pl) oraz oceny
podobienstwa strukturalnego (MCQ4Structures: http://www.cs.put.poznan.pl/tzok/mcq). Obecnie podejmuje m.in. badania nad analiza
trajektorii ruchow atomowych obserwowanych podczas dynamiki molekularnej, wyszukiwaniem motywow strukturalnych czy analizg
sekwencji egzosomowych. (M.Szachniuk)

RABIT Marty Szachniuk
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MIBMIK+UAM

http://genesilico.pl/index.php/people.html

Prof. Janusz Bujnicki kieruje zespotami badawczymi w dwéch instytucjach: w Laboratorium Bioinformatyki i Inzynierii Biatka w
Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komorkowej (MIBMIK) w Warszawie oraz w Pracowni Bioinformatyki
Instytutu Biologii Molekularnej i Biotechnologii, na Wydziale Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza (UAM) w Poznaniu.
Oba zespoty intensywnie wspétpracujg ze sobg. Oba prowadzg prace teoretyczne obejmujgce rozwdj oraz zastosowanie
praktyczne algorytmow, metod i oprogramowania komputerowego do badania sekwencji, struktur, dynamiki i funkcji
makroczgsteczek biologicznych, gtéwnie biatek i kwasow nukleinowych oraz ich komplekséw. Zespdt warszawski prowadzi
réwniez badania doswiadczalne nad systemami biologicznymi, w ktérych gtéwne role petnig biatka i kwasy nukleinowe. Obecnie
najwiekszy nacisk w pracach obu zespotéw potozony jest na badanie struktury i funkcji RNA oraz biatek oddziatujgcych z RNA.

Prof. Bujnicki i wspotpracownicy opracowali wiele metod bioinformatycznych, m.in. ostatnio jedng z pierwszych metod do
automatycznego modelowania poréwnawczego RNA (ModeRNA; http:// genesilico.pl/moderna/), MetalionRNA do
przewidywania miejsc wigzania jonéw metalu w RNA (http://metalionrna.genesilico.pl/) i potencjaty statystyczne stuzgce do
przewidywania struktur komplekséw RNA i biatek (http:// genesilico.pl/RNP/). Stworzyli rowniez pakiet programoéw do analiz
struktur i funkciji biatek, m.in., meta-server do rozpoznawania zwoju przestrzennego i wielu innych aspektéw struktury pierwszo-,
drugo- i trzeciorzedowej biatek (https://genesilico.pl/meta2/), metody stuzgce do przewidywania jakosci teoretycznych modeli
struktury biatek i pozwalajgce na konstruowanie modeli hybrydowych (http://genesilico.pl/garecombineit/), metody do
przewidywania nieuporzadkowania strukturalnego (http://genesilico.pl/metadisorder/) i metode do przewidywania lokalizacji
biatek w komérkach bakterii Gram-ujemnych (http://genesilico.pl/MetaLocGramN/). Stworzyli takze system baz danych
opisujgcych metabolizm kwaséw nukleinowych w komarkach, m.in. szlaki modyfikacji RNA (http://modomics.genesilico.pl/),
dojrzewania i degradacji RNA (http://genesilico.pl/rnapathwaysdb/) oraz naprawy uszkodzen w DNA
(http://repairtoire.genesilico.pl/).

Badania doswiadczalne prowadzone sg przez zespét prof. Bujnickiego w Scistym powigzaniu z badaniami teoretycznymi i
koncentrujg sie na trzech typach analiz: 1) testowaniu hipotez funkcjonalnych i przewidywan struktury biatek i RNA, 2) badaniu
wiasciwosci matych czgsteczek o przewidzianych funkcjach regulatorowych (gtéwnie inhibitorow enzymow z organizmow
patogennych, ktére mogg sta¢ sie punktem wyjscia do tworzenia nowych lekow) oraz 3) inzynierii biatek o0 nowych, uzytecznych
i niewystepujgcych w przyrodzie wiasciwosciach. Przyktadami sukcesdw w tych obszarach sg: zidentyfikowanie licznych
enzymdw odpowiedzialnych za modyfikacje RNA, zidentyfikowanie inhibitorow hamujgcych dziatanie bakteryjnych biatek 27
odpowiedzialnych za opornos¢ patogendw na antybiotyki i stworzenie nukleazy, ktéra specyficznie rozpoznaje i przecina zadang
sekwencje RNA. (J. Bujnicki)
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Grupa Prof. Bujnickiego w UAM
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Zespot prof. Andrzeja Polanskiego (Gliwice)

Prof. Andrzej Polanski jest kierownikiem grupy bioinformatycznej w Instytucie Informatyki na Wydziale

Automatyki, Elektroniki i Informatyki Politechniki Slgskiej w Gliwicach. Zespét naukowy prowadzi prace
teoretyczne zwigzane z rozwojem algorytmow oraz narzedzi do analizy danych genomicznych i
proteomicznych. W pracach badawczych cztonkowie zespotu wykorzystujg zaawansowane metody
obliczeniowe oraz techniki eksploracji danych, w szczegdlnosci metody maszynowego uczenia i sztucznej
inteligencji. Opracowane algorytmy z powodzeniem stosowane sg w praktyce do analizy danych z
dziedziny biologii oraz medycyny. Zadania badawcze realizowane sg miedzy innymi we wspoétpracy z
Instytutem Onkologii w Gliwicach oraz z Instytutem Biologii Molekularnej i Biotechnologii Uniwersytetu im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu.

Gtowne kierunki prac badawczych prowadzonych przez cztonkdéw zespotu w ostatnich latach w zakresie
genomiki to zagadnienia kompresiji oraz analizy danych z sekwencjowania DNA, w szczegolnosci:
wyszukiwanie charakterystycznych motywoéw i powtérzen tandemowych, zastosowanie transformaty
Buffowsa-Wheelera do budowania algorytméw jednoczesnej kompresji oraz przeszukiwania sekwencji, a
takze algorytmy wspomagania wyszukiwania wybranych charakterystycznych sekwencji DNA, retrogenow
oraz miRNA. W zakresie proteomiki prace zespotu koncentrujg sie wokoét metod stuzgcych do
modelowania oraz analizy widm masowych, w szczegodlnosci zastosowania modeli mieszanin do ekstrakcji
cech widm masowych biatek oraz do konstrukcji klasyfikatorow molekularnych dla widm masowych biatek.
Inne zadania badawcze realizowane przez zespét prof. Polanskiego to rozwéj metod oraz narzedzi
wykorzystujgcych wiedze zawartg w bioinformatycznych bazach danych adnotacji do wieloatrybutowego
opisu oraz automatycznej interpretacji funkcjonalnej zbioréw gendw.

Opracowane w ramach prof. Polanskiego publicznie dostepne narzedzia bioinformatyczne to:

BWirs (http://bioinfo.polsl.pl/BWirs) — internetowy serwis wyszukiwania powtorzeh tandemowych w
sekwencjach DNA

RuleGO (http://rulego.polsl.pl) — internetowy serwis adnotacji funkcjonalnych zbiorow gendéw

MIRNEST (hitp://mirnest.amu.edu.pl) — baza danych mikroRNA dla organizmdéw zwierzecych, roslinnych
oraz wirusow opracowana we wspotpracy z Instytutem Biologii Molekularnej oraz Biotechnologii 31
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza.

Oficjalna strona grupy: http://bioinfo.polsl.pl/ (A.Gruca)



http://bioinfo.polsl.pl/BWtrs
http://rulego.polsl.pl/
http://mirnest.amu.edu.pl/
http://bioinfo.polsl.pl/
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Zespot prof. Polar’;skiego




Zespot Teoretycznej Biofizyki Molekularnej
prof. Wiestawa Nowaka (UMK, Torun)

Zespot TBM dziata w Instytucie Fizyki UMK od 2000 r. Prowadzone badania dotyczg gtéwnie modelowania
klasycznego i kwantowego dynamiki i struktur biatek waznych w medycynie i biotechnologii (np. neuroglobina,
hydrataza nitrylowa). Stosujemy i rozwijamy niestandardowe metody dynamiki molekularnej takie jak: Locally
Enhanced Sampling czy Sterowana Dynamika Molekularna. Ostatnio interesuje nas problem teoretycznego i
do$wiadczalnego badania nanomechaniki biatek waznych w aktywnosci neuronéw i adhezji komoérek. Scisle
wspotpracujemy z grupami doswiadczalnymi AFM w Toruniu i Lozannie. Zajmujemy sie tez analizg genow
zwigzanych ze spektrum autyzmu, wykorzystaniem algorytméw sieciowych w bioinformatyce, nowymi
reprezentacjami graficznymi DNA, analizg aktywnosci kanatow jonowych owaddéw i ich oddziatywan z
neurotoksynami, nanomechanikg i transportem tadunku w DNA oraz wptywem pola elektrycznego na
oddziatywania ligandéw z receptorami. Wspétpracujemy, m.in., z zespotami z USA, Francji, Szwajcarii, Szkocji i
Japonii. Od 2000 roku organizujemy coraz popularniejsze warsztaty naukowe/konferencje Biolnformatics in Torun

(BIT). Planujemy rozwijanie bionanotechnologii w ramach ICNT UMK (wspétpraca z firmami). [W.Nowak]
= - -




Dr Witold Rudnicki wraz ze wspotpracownikami z Interdyscyplinarnego Centrum Modelowania
Matematycznego i Komputerowego na Uniwersytecie Warszawskim prowadzi badania w dwdch dziedzinach
na pograniczu bioinformatyki, informatyki i obliczeh naukowych.

Pierwszy obszar to rozwdj algorytméw obliczeniowych na architekturach hybrydowych, w ktérych obliczenia wykonywane sg z
wykorzystaniem akceleratoréw sprzetowych (GPU). Architektura wspétczesnych procesoréw (CPU) jest optymalizowana dla
uzyskania jak najwiekszej szybkosci wykonywania obliczeh sekwencyjnych. Wiekszos¢ tranzystorow w CPU jest wbudowana w
jednostki majgce na celu przewidzenie efektow instrukcji warunkowych, spekulatywne wykonanie rozgatezionych fragmentéw kodu
oraz w pamieci podreczne. Z kolei w GPU wiekszos¢ tranzystoréw jest przeznaczona do prowadzenia obliczen. GPU sg
optymalizowane na wykonywanie w jak najszybszy sposob stosunkowo prostych, masywnie réwnolegtych obliczen o dobrze
przewidywalnej strukturze kodu i instrukcji warunkowych. Takie obliczenia sg wykonywane zaréwno na potrzeby renderowania
trojwymiarowych scen w grach komputerowych, jak i w bardzo wielu problemach naukowych. W wielu przypadkach dzieki
wykorzystaniu GPU mozna uzyskac¢ przyspieszenie obliczeh rzedu nawet 10 razy, cho¢ bardziej typowe wyniki to przyspieszenie 2-3
krotne kodu w stosunku do dobrze zoptymalizowanego kodu wykonywanego na najwydajniejszych procesorach.

Drugi obszar badan prowadzonych przez dra Rudnickiego nalezy do domeny
uczenia maszynowego i jego zastosowaniach w bioinformatyce. Interesuje go
problem identyfikacji wszystkich zmiennych powigzanych ze zmienng decyzyjna.
Uczenie maszynowe jest wykorzystywane w bioinformatyce do budowy modeli
predykcyjnych tam, gdzie nie sg znane mechanizmy i modele analityczne
badanego procesu/zjawiska. Czesto nie sg nawet znane zmienne istotne dla
procesu — np. w przypadku wykorzystania danych o poziomie ekspresji genéw do
badania réznic miedzy fenotypami. Do analizy takich danych mozna zastosowac
algorytmy uczenia maszynowego. Istotnym krokiem w budowie modelu jest wybor
podzbioru istotnych gendéw. Standardowa strategia to wybdr jak najmniejszego
zbioru gendw, dla ktérego da sie zbudowac jak najlepszy algorytm klasyfikacyjny.
Takie podejscie jest bardzo dobre dla znalezienia gendéw znacznikowych i
opracowania testow diagnostycznych, ale znacznie trudniej wykorzystaé jego
wyniki do dogtebnego zrozumienia badanego zjawiska. Procedura selekcji moze
doprowadzi¢ bowiem do ograniczenia sie¢ do wyboru genow na koncu Sciezki
regulacyjnej a poming¢ geny na poczatku tej sciezki.

W podejsciu alternatywnym poszukujemy wszystkich genéw, dla ktérych mozna
wykaza¢ w istotny sposéb powigzanie miedzy aktywnoscig a fenotypem.
Opracowany przez dra Rudnickiego i wspoétpracownikéw algorytm Boruta oparty o
algorytmy uczenia maszynowego ma nha celu znalezienie wszystkich zgypnnych
powigzanych ze zmienng decyzyjng. Algorytm jest dostepny w Srodowisku
modelowania statystycznego R. (W. Rudnicki)




Uwaga doktorzy wypromowani
w roku 2012 !

« Konkurs PTBI z wysokg nagrodg 6000 zt za
najlepszg prace doktorskg z bioinformatyki
w roku 2012 — szczegoty na stronie:

http://ptbi.org.pl/index.php?option=com_content
&view=article&id=46&Iltemid=117

* Powiadom znajomych, nie muszg byC cztonkami
PTBI by startowac!

« Termin nadsytania prac mija 15 marca 2013
(zgtoszenie = wystanie pracy w pdf emailem)
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Gdzie publikowaé — wybrane publikacje z PL 2012

moze w ,,Bioinformatics”, IF=5.468

Anna Philips, Kaja Milanowska, Grzegorz Lach, Michal Boniecki, Kristian Rother, and Janusz M. Bujnicki
MetalionRNA: computational predictor of metal-binding sites in RNA structures
Bioinformatics (2012) 28(2): 198-205 doi:10.1093/bioinformatics/btr636

Grzegorz Chojnowski, Janusz M. Bujnicki, and Matthias Bochtler
RIBER/DIBER: a software suite for crystal content analysis in the studies of protein—nucleic acid complexes
Bioinformatics (2012) 28(6): 880-881 doi:10.1093/bioinformatics/bts003

Tomasz Kalwarczyk, Marcin Tabaka, and Robert Holyst

Biologistics—Diffusion coefficients for complete proteome of Escherichia coli
Bioinformatics (2012) 28(22): 2971-2978 doi:10.1093/bioinformatics/bts537

albow ,,BMC Bioinformatics”, IF=2.75

» Machine learning methods can replace 3D profile method in classification of amyloidogenic hexapeptides
J. Stanislawski, M. Kotulska, O. Unold BMC Bioinformatics 2013, 14:21 (17 January 2013)

« RNAmMap2D — calculation, visualization and analysis of contact and distance maps for RNA and protein-RNA complex
structures M.J. Pietal, N. Szostak, K.M. Rother, J.M. Bujnicki BMC Bioinformatics 2012, 13:333 (21 December 2012)

» The utility of comparative models and the local model quality for protein crystal structure determination by Molecular
Replacement M. Pawlowski, J.M. Bujnicki BMC Bioinformatics 2012, 13:289 (5 November 2012)
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Gdzie publikowaé - cd.

| jeszcze w ,,BMC Bioinformatics”, IF=2.75

» Quality assessment of protein model-structures based on structural and functional similarities B.M. Konopka, J.-C.
Nebel, M. Kotulska BMC Bioinformatics 2012, 13:242 (21 September 2012)

« Sampling issues in quantitative analysis of dendritic spines morphology B. Ruszczycki, Z. Szepesi, G.M. Wilczynski,
Monika Bijata, Katarzyna Kalita, Leszek Kaczmarek, Jakub Wlodarczyk BMC Bioinformatics 2012, 13:213 (25
August 2012)

» Molecular evolution of dihydrouridine synthases J.M .Kasprzak, A. Czerwoniec, J.M. Bujnicki BMC Bioinformatics
2012, 13:153 (28 June 2012)

» Algorithms: simultaneous error-correction and rooting for gene tree reconciliation and the gene duplication problem
P. Gorecki, O. Eulenstein BMC Bioinformatics 2012, 13(Suppl 10):S14 (25 June 2012)

+ MetaDisorder: a meta-server for the prediction of intrinsic disorder in proteins L.P. Kozlowski, J.M. Bujnicki BMC
Bioinformatics 2012, 13:111 (24 May 2012)

* GeVaDSs — decision support system for novel Genetic Vaccine development process J. Blazewicz, M. Borowski, W.
Chaara, P. Kedziora, D. Klatzmann, P. Lukasiak, A. Six, P. Wojciechowski BMC Bioinformatics 2012, 13:91 (10 May
2012)

» Inferring serum proteolytic activity from LC-MS/MS data P. Dittwald, J. Ostrowski, J. Karczmarski, A. Gambin BMC
Bioinformatics 2012, 13(Suppl 5):S7 (12 April 2012)
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PS.

(WLW) = Wtorne Lanie Wody czyli (RE SOURCES)

Czy da sie opatentowaé programy zwigzane z bioinformatykg ? Zob.:
http://www.wired.com/opinion/2012/11/software-patents-bioinformatics/

Cos dla programistow w Pythonie:
http://www.python.org/doc/humor/

Pewnie kazdy zna te strone:
http://www.ebi.ac.uk/2can/resources/index.html

Nie kazdy wie, ze bioinformatyka doczekata sie FESTYNU (2012):
http://bioinf.mimuw.edu.pl/festyn/

Bioinformatyka a ,bioemanacyjne sprzezenie z mézgiem” ®(uwaga!)
http://index.forum.gazeta.pl/szukaj/forum/bioinformatyka

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

Zapraszamy wszystkie polskie grupy bioinformatyczne do nadsytania
materiatéw do umieszczenia w kolejnych numerach Bioinformatorka!
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