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Koraki snovanja bioloskih procesnih
struktur

« Koraki snovanja bioloskinh procesnih struktur:

1. ldentifikacija vhodov (proteinov kot induktorjev
ali transkripcijskih faktorjev), gena (promotorja
In kodirajoCega zaporedja), izhodov (proteinov)
In proteinov

2. Modeliranje in analiza simulacijske dinamike
3. In-vivo realizacija (draga in Casovno potratna)

 Modeliranje nam omogoca ,proof of the concept”
In znatno poceni 3.korak snovanja




* Vrste modelov:
« DeterministiCni — aproksimacija povprecnega
odziva celice, enostavnejsi za izraCunavanje
« StohastiCni — omogocCajo modeliranje
heterogenega odziva celic na osnovi
stohasticnhosti kemijskih reakcij, kompleksnejse
Za izraCunavanje

« Semikvantitativni — mesanica obeh pristopov

* Dodatni kriterij za razloCevanje med modeli: stopnja
resolucije (natancnost modeliranja)




Deterministicni modeli

« Temeljijo na navadnih diferencialnih enacbah
(ordinary differential equation)

* Pristopi:
* Michaelis Menten kinetika
* Hillove enacCbe
« Enacba hitrosti reakcije




Stohasticni modeli

« Upostevajo stohastiCnost kemijskih reakcij (vpliv
stohastiCnosti genskega izrazanja in vpliva Suma)

* Pristopi:
 Pristop z glavno enacbo (master equation
approach)
 Gillespijev algoritem
* Metoda TAU skokov
* Langevinova enacba in enacba hitrosti reakcije

« Stohasticno modeliranje s Poissonovo
porazdelitvijo




Modeliranje enostavnih bioloskih
primitivov

Kaj potrebujemo na zacetku:

« Parametri, ki nastopajo v enacbah (odvisni od
promotorja in vhodnih proteinov)

Parametri glasijo na razgradnjo proteinov,
translacijo proteinov, transkripcijo proteinov, vezavo
iInduktorja na protein, vezavo proteina na promotor,
itd.

Parametri za simulacije v nadaljevanju:

» Gostitelj bakteriofag A

* |zrazanje proteina Cro



Simulacije bioloskega gonilnika
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Simulacije bioloskega negatorja
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Simulacije bioloskih AND vrat
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Simulacije bioloskih NOR vrat
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Simulacije preklopnega stikala

» Deterministicna modela pri neprisotnosti vhodov i
In j (sl.1), protein x (modra), protein y (rdeca)
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Stevilo molckul proleina

StohastiCna modela pri neprisotnosti vhodov i in j (sl.1),
protein x (modra), protein y (rdeca)
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» Deterministicni model preklopa v celici ob nastopu signala i
(sl.1), odziv preklopa na sl.2 (protein x (modra), protein y

(rdeCa))
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« Stohasticni model preklopa v celici ob nastopu
signala i (sl.1), odziv preklopa na sl.2 (protein x
(modra), protein y (rdeca))
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Viri

 Miha Moskon: Modeli in metrike dinamike preklopa
v enostavnih bioloskih sistemih za potrebe
racunalniskih struktur prinodnosti (4.poglavje)

* VIR JE NA SPLETNI UCILNICI




