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Секвенцирање антибиотика - eлектронска лекција

САДРЖАЈ МОЛБЕ:

Значај теме и области:

Протеини су једињења која се синтетишу у свакој ћелији организма, имају важне биолошке функције и
састоје се од аминокиселина. Секвенцирање протеина представља процес одређивања примарне
структуре протеина, односно одређивање низа аминокиселина од којих је протеин састављен. Примарна
структура се одређује на основу података који су добијени уз помоћ машине која се назива масени
спектрометар. Бројни савремени антибиотици су управо протеини и тачно одређивање њихове примарне
структуре од кључног је значаја за разумевање механизма њиховог деловања и за синтезу нових или
побољшаних антибиотика. Баш из тог разлога, секвенцирање aнтибиотика представља изузетно важну
примену у борби против глобалне појаве - антибиотске резистенције.

Специфични циљ рада:

У овом раду биће развијена електронска лекција посвећена секвенцирању протеинских секвенци, са
фокусом на интерактивно упознавање са различитим алгоритамским приступима. Лекција обухвата
теоријско објашњење и визуелизацију следећих алгоритама за секвенцирање протеина: приступ грубом
силом, Branch and Bound приступ, Leaderboard приступ, приступ спектралном конволуцијом и приступ
DeepNovo секвенцирање. Биће приказана примена ових алгоритама на одређивање секвенци
антибиотика. Корисницима ће бити омогућено да прате извршавање алгоритама корак по корак, са
опцијама паузирања и понављања, чиме се олакшава разумевање комплексних процеса секвенцирања.
Ова интерактивна платформа може служити као едукативни алат за студенте и предаваче у области
биоинформатике.

Остале битне информације:

За серверску компоненту биће коришћен програмски језик Python као и framework Django, док
ће за клијентску компоненту бити коришћен програмски језик TypeScript и framework NextJS.
Апликација ће бити доступна на Google Cloud Run платформи а изворни код ће бити јавно
доступан на Github-у.
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