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Opis projektu:

Czasteczki RNA odgrywaja kluczowa role w niemal wszystkich procesach komdrkowych
— od przechowywania i przekazywania informacji genetycznej, przez katalizowanie reakcji
biochemicznych, po regulacje ekspresji gendéw. Wiele czgsteczek RNA, w tym bakteryjne rybosomy
i ryboprzetgczniki, stanowi ugruntowane lub potencjalne cele dla lekéw matoczgsteczkowych.
Jednoczesnie metody obliczeniowe stuzace do przewidywania oddziatywan matych czasteczek z RNA
znaczaco ustepujg analogicznym narzedziom opracowanym dla biatek, co stanowi istotne ograniczenie
w odkrywaniu lekédw ukierunkowanych na RNA.

Cel:

Celem projektu jest opracowanie metodologii obliczeniowej DeepLeaRNA do przewidywania
i projektowania matoczgsteczkowych ligandéw wigzacych sie do RNA, a takze do wjasniania natury
tworzenia tych kompleksdw. Podejscie to integruje uczenie maszynowe, gtebokie uczenie oraz
wyjasnialng sztuczng inteligencje (XAl) ze starannie wyselekcjonowanymi danymi strukturalnymi
i biologicznymi. Projekt bezposrednio bazuje na wczesniejszych pracach zespotu: funkcji oceniajacej
AnnapuRNA do przewidywania struktury komplekséw RNA-ligand oraz narzedziu fingeRNAt stuzgcym
do wykrywania i klasyfikacji oddziatywan niekowalencyjnych w kompleksach RNA-ligand.

Wymagania:

e Tytut magistra w dziedzinie bioinformatyki, biologii obliczeniowej, biochemii, chemii,
informatyki lub pokrewnej dyscypliny

e Praktyczne doswiadczenie w co najmniej jednej z nastepujacych dziedzin: programowanie
w Pythonie, uczenie maszynowe, chemoinformatyka lub bioinformatyka strukturalna

e Znajomos¢ biologii RNA, biologii strukturalnej, biologii molekularnej, chemii organicznej,
chemii medycznej lub projektowania lekdw bedzie dodatkowym atutem

e Znajomos¢ bibliotek do gtebokiego uczenia (np. PyTorch, TensorFlow) bedzie dodatkowym
atutem

e Biegta znajomos¢ jezyka angielskiego w mowie i piSmie

e Gotowos¢ do nauki i podejmowania nowych wyzwan, umiejetno$¢ samodzielnej pracy,
analityczne myslenie

e Dobra komunikatywnos¢ i umiejetnosé pracy w zespole
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