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ZA ODOBRAVAǋE TEME MASTER RADA

Molim da se odobri izrada master rada pod naslovom:

,,Klasifikacija tipova koronavirusa na osnovu karakteristika proteina predstavǉenih
strukturnim alfabetom”

Znaqaj teme i oblasti:
Jedan od znaqajnih problema u oblasti bioinformatike odnosi se na analizu i klasifikaciju
virusnih proteina. Posebno interesovaǌe nauqne zajednice posledǌih godina privukli su koro-
navirusi zbog globalnih zdravstvenih posledica virusa SARS-CoV i SARS-CoV-2.
Reprezentacija bioloxkih sekvenci, a naroqito proteinskih struktura, u obliku pogodnom za
primenu razliqitih raqunarskih metoda i alata predstavǉa poseban izazov. U tom kontekstu,
strukturni alfabeti omogu�avaju predstavǉaǌe lokalnih prostornih karakteristika proteina
u diskretnom obliku pogodnom za analizu. Strukturni alfabet pod nazivom Proteinski blokovi,
koji �e biti korix�en u ovom radu, qesto se primeǌuje u savremenim istra�ivaǌima za opis
lokalne strukture proteina i primenu metoda istra�ivaǌa podataka.

Specifiqni ciǉ rada:
Ciǉ rada bi bio ispitivaǌe mogu�nosti klasifikacije razliqitih tipova koronavirusa na osno-
vu strukturnih karakteristika xpicastih (spajk) proteina predstavǉenih strukturnim alfabe-
tom Proteinski blokovi. U okviru rada formirao bi se skup podataka koji bi obuhvatao ekspe-
rimentalno odre�ene 3D strukture spajk proteina razliqitih tipova koronavirusa. Nad ovim
proteinima primenila bi se transformacija u sekvence proteinskih blokova, nakon qega bi se iz-
dvajale karakteristike kao xto su uqestalost pojedinaqnih blokova, n-gram xabloni i eventualno
karakteristike zasnovane na ponavǉaju�im strukturnim motivima (ripitima). Nad dobijenim ka-
rakteristikama primenile bi se metode istra�ivaǌa podataka, kao xto su drveta odluqivaǌa,
metod potpornih vektora, neuronske mre�e, ansambl metode i druge relevantne metode klasifika-
cije, sa ciǉem izgradǌe modela za klasifikaciju tipova koronavirusa. Dodatno bi se ispitalo da
li proxireǌe skupa podataka strukturama predvi�enim pomo�u alata AlphaFold mo�e doprineti
poboǉxaǌu rezultata klasifikacije kod tipova virusa sa ograniqenim brojem eksperimentalno
odre�enih struktura.
U radu bi se koristile baze podataka Protein Data Bank i NCBI Protein za dobijaǌe podataka
o eksperimentalno odre�enim 3D strukturama spajk proteina koronavirusa. Sistem Alpha-
Fold/ColabFold za predvi�aǌe 3D strukture proteina bi se koristio za pove�aǌe broja instanci u
skupu podataka. Za transformaciju struktura u proteinske blokove i primenu metoda maxinskog
uqeǌa koristile bi se biblioteke PBxplore, scikit-learn i drugi relevantni alati iz oblasti
bioinformatike i maxinskog uqeǌa.
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