,V prirodé jsou miliony proteind, které jesté nezname,”

fika bioinformaticka Monika Rosinska

Jen malokdo se dokaZe pohybovat na pomezi dvou tak rozdilnych a zdroven narocnych svétd,
jako jsou informatika a Zivé védy. VyZaduje to totiz analytické mysleni, hluboké znalosti obou
oborl a predevsim schopnost nachazet nové souvislosti. Vystudovana back-end developerka
Monika Rosinska se pred dvéma lety pustila do studia Zivotniho prostiedi a spojeni téchto dvou
oborl si nemuUze vynachvalit. Zabyva se vyvojem nastrojl pro analyzu a navrh proteind, letos
se objevila mezi ocenénymi v ramci Ph.D. Talent Jihomoravského kraje, programu JCMM, ktery
podporuje mladé védecké talenty.
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V ramci své doktorské prdce pracujete na ndstroji analyzujici proteiny. MiiZete popsat, v cem
konkrétné vds vyzkum spociva?

Zabyvam se enzymy, coz jsou druhy proteinl. Jsou to molekuly, které se vyskytuji vSude v
prirodé i v lidském téle. A provadi opravdu hodné prace. Spousta lidi vi, Ze proteiny jsou
dilezité pro tvorbu svall, nezbytné jsou vsak i pro spoustu jinych proces(, tfeba trdveni. Na
¢innosti enzym{ je zaloZena napriklad také spousta pracich prostiedkd. Vétsina enzymd, které
se v pfirodé bézné vyskytuji, jsou stvofeny na pfirozené podminky. Pokud je vSak chceme vyuZit
v produktech, riznych chemickych procesech a podobné, musime je upravit, aby fungovaly
tak, jak chceme. Laboratorné jej tedy ménime, mutujeme. V neddvné dobé se takéovérilo, ze
v prirodé se nachazi spoustu proteinl a enzymU, které jesté nezname a které jsou
prizplsobeny narocnéjsim podminkam. Muze jit o proteiny z organizm, které Ziji v néjakych
viidlech a podobné. Existuji databaze téchto proteind, které se sekvenovaly z organizm, ale
nikdo je nikdy neanalyzoval, a tak nevime, jaké maji vlastnosti a v jakém prostredi funguji. A
nastroj EnzymeMiner, ktery zpracovdvam v ramci svého doktorského studia, tyto databaze



prohledava a snazi se najit ty nejvhodnéjsi. Zaméruje se na konkrétni ¢asti protein, které jsou
pro zadavatele dUleZité. Nasledné nabidne takové, které mohou vykazovat poZadovanou
aktivitu, a vypiSe i dalsi anotace, tfeba teplota nebo pH, ve kterém funguiji.

Kolik takovychto jesté neprobddanych proteinii miZe existovat? Stovky, tisice?

Bavime se dokonce o milionech! Momentalné vznikaji metagenomické databdze, kdy
vyzkumnik vezme vzorek z ptidy nebo jiného prostiedi a zacne sekvenovat molekuly, které tam
najde. Obcas to jsou celé proteiny, obcas je to DNA, nékdy zase jen néjaky fragment. A pravé v
téchto databazich se mohou ukryvat ty skryté diamanty, které mohou mit presné takové
ucinky, které potrebujeme.

Pokud uZ databdze najde odpovidajici proteiny, jak dlouho trvd experimentdlini ovéreni, jestli
skutecné funguji tak, jak chceme?

Minimalné nékolik mésica. Je potreba vytvorit gen pro dany protein, gen vlozZit do bunék,
dostat ten protein z bunék. A az pak zacit s ovéfovanim, coz je samo o sobé dlouhodoba
zdlezitost. V prlbéhu toho také mUiZeme pfijit na to, Ze ten protein v nasich podminkach nejde
vyprodukovat, nebo Ze nejde vyprodukovat v organismu, ktery pouzivame.

V jakych organismech proteiny produkujete?

Nejcastéji se pouzivaji E.coli bunky, pfipadné kvasinky. Protein se da samoziejmé koupit i
laboratorné vytvoreny, ale to je podstatné nakladna zalezitost, takZe je to otazka rozpoctu,
ktery na to vyhradime. Ovérovani proteinu je ale hodné individualni, nékdy muze trvat i roky.

Jakym zpiisobem v prdci vyuZivate umélou inteligenci a strojové uceni?

Verze EnzymeMineru, kterou jsem pomahala vytvofit, vyuzivd na anotaci proteinl hodné
nastrojli strojového uceni. Vezme sekvenci proteinu a na jejim zédkladé se snazi predikovat jeho
vlastnosti, napfiklad v jaké teploté bude protein fungovat. Tyhle véci je pomérné tézké délat
statisticky. U nékterych je to naprosto nemoziné, takie strojové uceni mizZe poskytnout
uzite¢ny pohled. Clovék musi mit na paméti, Ze to neni stoprocentni, ale m{iZe to filtrovat ty
zajimavé pripady vhodné k dalSimu testovani.

Dala jste se do studia oboru Zivotni prostredi a zdravi, kde zkoumdte chemické procesy v
prirodé a to, jak mohou jednotlivé chemikdlie ovlivnit ¢lovéka i cely ekosystém. Proc jste si
po studiu informatiky vybrala prdvé tento obor?

Mym podoborem je Matematicka biologie, bioinformatika a modelovani, coz se tyka i pravé
analyzy enzym(, proteinl a DNA v organismech. Byla to pro mé mozZnost, jak zlstat u



informatiky, kterou jsem studovala, a zaroven proniknout vice do svéta bioinformatiky. Obor
mi navic umoZniuje studovat i pracovat zaroven. Pokud bych pracovala tfeba v néjakém IT
korporatu, skloubit to s doktoratem neni jednoduché... Informatika mé bavi, zaroven bych rada
pomohla pfirodé i lidskému zdravi.

Je to pomérné unikatni kombinace, lidi s timto zabérem neni mnoho... A fekla bych, Ze i jako
Zena jste mezi informatiky musela byt v mensiné!

To jsem byla. (smich) Posledni roky uz pocdet Zen v tomto oboru stoupa. KdyZ jsem ale
nastoupila, byly jsme jedna studentka na padesat studentd.

Jak se vam v takovémto kolektivu studovalo?

Mné tam bylo moc fajn. Mezi kluky jsem vyrustala, rozumim si s nimi. Obcas bylo trochu tézké
si vybojovat misto v tymovych projektech, spousta spoluzakl si rado délalo véci sami a po
svém. Ze se chci podilet na dileZitych ¢astech prace, jsem si musela prosadit. Casto méli
predstavu, Ze ja napiSu dokumentaci a udélam testovani a do té vylozené algoritmické ¢asti se
poustéli hlavné oni.

Co vds na tom bavi nejvic?

Ja hrozné rada feSim problémy. Bavi mé, kdyZz na reSeni ¢lovék prichazi postupné, v oboru
informatiky si ¢lovék mizZe vyzkousSet spoustu cest. Porad je co objevovat.

Je to ohromné rychly a proménlivy obor, dad se viibec zviddat to tempo a se vsemi novinkami
drzet krok?

Za zacatku to bylo hodné ndrocné, prece jen jsem se k té bioinformatice dostala aZ na
magisterském studiu. Zvladnout celou tu teorii, cely ten obsahly zaklad neni jednoduché.
Zjistila jsem, Ze ¢lovék se opravdu musi soustredit jen na velmi Uzkou a specifickou ¢ast tohoto
oboru a s tou pak drzet krok a ve volném ¢ase si rozsifovat obzory a dostdvat se do SirSiho
kontextu oboru. Pro mé zpocatku bylo opravdu nemozné obsdhnout néjaky Sirsi kontext uz té
samotné bioinformatiky zamérené na proteiny.

Rikdte, Ze je jesté hodné proteint, respektive jejich funkci a moznosti, ziistdvd stdle

neobjevena. O jak velké casti spektra mluvime?

Obecny nazor je, ze vétSinu reakci uz objevenou mame. Nemyslim si, Ze bychom objevili
vyloZené novou reakci, kterd je naprosto odlisna od ostatnich. Ale asi mohou existovat enzymy,
které maji odliSny mechanismus od téch, které momentalné zndme.



A pokud uZ zname funkci proteinu, miZeme na zdkladé toho odvodit veskeré biologické
procesy, které se v ném odehrdvaji?

Ne. My vidime, jak reaguje, Ze konkrétni protein provadi to, co chceme, ale vyzkum samotného
mechanismu je velmi narocny. Sledovat protein ,v akci” je velmi tézké. PouzZivaji se simulace,
je tam kvantova mechanika a je to opravdu slozity proces. Na jednom proteinu pracuje nékolik
lidi nékolik let, pokud se to vibec podafi. Je to prace s dost nejistym vysledkem.

Kam si myslite, Ze se tohle téma, at uz konkrétné vase prdce nebo obor jako takovy, posune
za 5, za 10 let?

Tohle je opravdu tézka otdzka. Nevime ani, kde bude za rok. Urcité by bylo Uzasné, pokud
bychom vytvofili nastroj strojového uceni, ktery by dokazal pomoci bud' s designem proteinu,
nebo pravé s jeho anotaci, tedy Ze bychom na zakladé odebrané sekvence zvladli urcit, jakou
funkci protein ma. MUZe se to stat hned, nebo se to nemusi podafit ani za deset let... TéZko
fict.

Kdyz zrovna nepracujete, ¢im si nejradéji vycistite hlavu?

Sportuji, jezdim na kole nebo cvi¢im. Ted bych si zase rdda nasla ¢as na to jezdit zase na konich.
Taky ¢tu knizky, od detektivek, pfes romany az po science fiction.
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