Przewidywanie struktury bialek

Czy sztuczna inteligencja rozwigzata problem ?
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,Zycie jest forma istnienia biatka” — tak $piewali Starsi Panowie i mieli racje.
Bez aktywnosci biatek nie ma zycia. Ale aby wszystkie warunki dla jej petnienia
byly zaspokojone, bialka muszg spelnia¢ bardzo wiele warunkow. Ich
specyficzna, bardzo skomplikowana struktura ma zakodowang informacj¢ o
aktywnosci, o jej zmianach oraz formach dezaktywacji.

Wszystkie te informacje niesie sekwencja aminokwasow, z ktorych biatka sg
zbudowane. Sekwencja — jak si¢ zaktada — ma zakodowane wszystkie te cechy.
Dlatego od lat poszukiwane sa techniki numeryczne umozliwiajace
przewidzenie struktury biatka. Udawato si¢ to uzyska¢ z réznym skutkiem.

Ostatni postep wniesiony przez sztuczng inteligencj¢ w postaci programu o
nazwie AlphaFold wydawalo si¢, ze rozwigzuje problem dostarczajac
rzeczywiscie Wysoko poprawne struktury 3D dla zadanej sekwencji
aminokwasow. Uzyskano wigc odpowiedZ na pytanie — Jak wyglada struktura
przestrzenna okreslonego bialka zakodowana przez dang sekwencje
aminokwasow ?

Nie uzyskalismy jednak rozwigzania problemu dotyczacego mechanizmu
uzyskiwania okres§lonej struktury. Pytanie bez odpowiedzi brzmi: Dlaczego dane
biatko ufatdowato si¢ wtasnie tak, jak si¢ ufatdowato ?



