rozhovor — s Ondfejem Gahurou

Na prahu
nové biologie

Kazdy, kdo lusti déje minulé, ma problém. Jak na
zakladé toho, co mame a vime dnes, zrekonstruovat
to, co uz neni? Problém maji kriminalisté, patrajici
po é&inech starych jen par tydna &i let. O& vétsi

musi byt potiz lidi usilujicich o rozpleteni zahad
vzdalenych od nas pres 1,5 miliardy let? Jedna

z nich dala vzniknout nam vS§em.

text MAREK JANAG

OPREDEN VELKYM TAJEMSTVIiM je pro
moderni biology vznik bunék, jakych mame
plné télo. Tyto buiiky s jadrem (eukaryotic-
ké), obsahuji mnozstvi slozitych organel,
oddélenych od okoli membranou. Na Zemi se
poprvé objevily v obdobi, které odstartovala
tzv. prvni endosymbioticka udalost: setkaly
se dvé bezjaderné (prokaryotické) buriky,
podobné dne$nim bakteriim, pficemz jedna
pohltila druhou. Nasledujicimu procesu, ve
kterém se vnitini buiiky postupem ¢asu uci-
ly spolupracovat s vnéj$imi burikami a jako
architektufe doprovazené zvétSovanim
genomu a zvySovanim energetické naroc-
nosti, fikdme eukaryogeneze. Dnes neni
zcela jasné, jestli samotna endosymbioticka
udalost byla pro vznik eukaryotickych orga-
nismt primarnim impulzem, nebo jestli ji
piedchazela jind zasadni adaptace, kazdo-
padné jde o dtlezity dil v kapitole knihy Zi-
vota, na jejimz konci je i clovék. Molekularni
parazitolog Ondfej Gahura z Biologického
centra AV CR v Ceskych Budéjovicich svym
vyzkumem pfispiva k rekonstrukci toho, co
se mohlo dit pravé v tomto obdobi, a k mapo-
vani celkového piibéhu pozemského Zivota.

Organismem, jehoz vyzkumem nahlizite
do této pies miliardu let vzdilené etapy
evoluce, je parazit trypanozoma spavi¢na
(Trypanosoma brucei), pivodce smrtelné
spavé nemoci. Pro¢ pravé ona? — Patii

k eukaryotickym organismtim, které se od
ostatnich oddélily z evolu¢niho hlediska
velmi davno. Bylo to kratce poté, kdy zil
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spoleény piedek vSech tii dnes znamych
hlavnich linii eukaryotnich bunék.

Zivoé¢ichové, houby a rostliny? — Toto roz-
déleni doufam uz néjaky patek nenajdeme
ani v uéebnicich ptirodopisu pro zakladni
skoly. Davno vime, Ze houby jsou pomérné
blizce piibuzné Zivo¢ichim. Spolu repre-
zentuji jednu z tfi hlavnich eukaryotickych
skupin. Rostliny patfi do druhé. Ale hlavné,
obé linie zahrnuji také spoustu skupin
jednobunéénych organism, prvok, neboli
protist. Tfeti skupinu tvofi vyhradné proti-
sta.1 Patfi mezi né pravé nase trypanozoma.
Celkové neni pochyb, Ze jednobunééni pied-
stavuji velkou vétSinu druhové rozmanitosti
eukaryot. Rostliny, ZivoCichové a houby jsou
jediné skute¢né mnohobunécné organismy,
vzniklé naprosto nezavisle na sobé.

Protista by tedy - diky své relativni
jednoduchosti - mohla byt spolecnému
predkovi o néco bliZze nez ostatni skupi-
ny? — To takto ur¢ité nemuzeme fict, a to

z vice divodt. DtleZité je si uvédomit, Ze
vSechny eukaryotické organismy, které

v souCasnosti miiZeme najit na Zemi, mély
presné stejny ¢as k vyvoji od doby, kdy
existoval jejich spole¢ny piedek. Maji tedy
k nému stejné blizko - nebo daleko. Nékteré
se samoziejmé spole¢nému piedkovi mohou
podobat vice. A protoZe ten byl zcela jisté
jednobunécny, svadi to k predstaveé, Ze pro-
tista jsou mu skute¢né nejpodobnéjsi. Né-
ktera nejspis jsou, ale urcité to nelze tvrdit
obecné. Na urovni genomt, biochemickych

procesti nebo bunécné fyziologie jsou mnozi
jednobunécni na mile odlisni od paivodniho
stavu. Neplati ani, Ze jednoduchost automa-
ticky znamena podobnost s pfedkem. Spise
naopak - nejjednodussi eukaryotické orga-
nismy jsou typicky produktem zjednoduso-

A co se tyka vzajemného vztahu tii hlav-
nich vétvi eukaryot, ten zatim piesné ne-
zname. Kazdé vétveni v evoluci, z principu
véci, oddéluje puvodni linii do dvou sméri.
Jedna z téchto skupin se tedy od ostatnich
oddélila diive a zbylé dvé se rozvétvily poz-
déji. Neni jasné, v jakém potadi k oddélovani
doslo.

A jak chcete prozkoumat, kdo a kdy se od
koho oddélil? — U zastupct ruznych skupin
hledame urcité konkrétni vlastnosti, jako
napt. sloZeni proteinovych komplexi, zpu-
sob tvorby ruznych molekul, jaké enzymy se
na tom podileji. Z toho se da za pfiznivych
okolnosti zrekonstruovat, jakou podobu
mély tyto entity u spole¢nych predku.
Zjednodusené feceno, pokud najdete néco
spole¢ného u dvou organismu ze dvou dnes
rozruznénych linii, mtZete prohlasit, Ze i je-
jich spole¢ny predek sledovanou vlastnost
mél. Mira sdileni vlastnosti také umozni
urcit, které skupiny jsou vzajemné piibuz-
néjsi, byt hlavnim métitkem je v dnesni
dobé hlavné podobnost na urovni sekvence
genti nebo celych genomd.

Muizete dit néjaky priklad? — Pii studiu
trypanozomy jsme se zaméfili na strukturu
enzymu ATP-syntazy, jakési molekuldrni
turbiny, vyuzivajici gradient protont pies
biologické membrany bud u bakterii, anebo
praveé u organel, které z bakterii casem
vznikly, jako jsou naptiklad mitochondrie.2
Kdy?Z fikam, Ze jde o turbinu, mam na mysli
fakt, Ze tato struktura pii své ¢innosti sku-
teCné rotuje, je roztacena proudem protond,
coz ve vysledku vede k syntéze nukleotidu
adenosintrifosfatu (ATP).

Coz je molekula, kterou bychom mohli na-
zvat potravinou v§ech znamych bunék. —
Ano, takové univerzalni Zradlo, které v buii-
kach pohani téméf vSechno. Nase turbina,
ATP-syntaza, ktera ,potravinu ATP“ vyrabi,
se vyskytuje, aZ na vyjimky, které jsou
mimochodem velmi zajimavé, u vSech orga-
nismu. V pavodnim stavu, tak jak ho dnes
zname u bakterii, jsou turbiny rozmistény
po cytoplazmatické membrané jednotlivé.
Nicméné v mitochondriich v bunikach savci
a kvasinek jsou tyto molekularni stroje
usporadany ve dvojicich, tvofi dimery. To

1) Pozn. red.: Vice o rozmanitosti eukaryot v rozhovoru
s lvanem Cepickou (Vesmir 100, 432, 2021/7) nebo
v ¢lanku Marka ElidSe Potize s korenem (Vesmir 96,
270, 2017/5).

2) 0 jejich vzniku vice v ¢lanku Déjiny bunécnych
elektraren (Vesmir 95, 354, 2016/6).
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se védélo uz dlouho, ale az pozdéji byly ob-
jeveny dimery také u mnoha dalsich skupin
eukaryot. Ukazalo se ale, Ze jsou mezi nimi
pomérné vyrazné odlisnosti. To si vysvétlu-
jeme dvéma zptsoby: bud se enzym zdvojil
béhem evoluce nezavisle u jednotlivych
skupin (i kdyz seleké¢ni tlak, pod kterym

k dimerizaci doslo, mohl byt u vSech stejny),
anebo uz mél tuto vlastnost spole¢ny predek
eukaryot. V druhém pripadé by tedy vznikl
jen jednou, béhem zminované eukaryoge-
neze, a teprve pozdéji, po rozdéleni jednotli-
vych skupin, by se architektura dimert roz-
rtznila. Platna miZe byt jen jedna varianta,
nebylo ale jasné, ktera.

A vyzkum trypanozomy vam na to poskytl
odpovéd? — Publikovanou strukturou
ATP-syntazy z trypanozomy jsme celkem
jasné ukazali, Ze dimery jsou puvodni, to zna-
mena4, Ze spole¢ny pfedek eukaryot uz je mél.

Ma to néjaky vyznam pro to, jak se vyvijel
zivot na Zemi? — Mohlo by mit. Buiiky, kte-
ré maji takto zdvojenou turbinu ATP-synta-
zy, totiZ v dusledku ohybani membran, které
dimery zpusobuji, dokaZou energii vyvijet
efektivnéji nez buiiky bez tohoto systému.
Maji tedy velkou evolu¢ni vyhodu. Vznik
dimerd v dobé jiz pied spolecnym predkem
eukaryot tak zapada do teorie, podle které

efektivita procesu vyroby energie v buiikiach
odstartovala vznik komplexni eukaryotické
buriky a druhotné vedla az k dnesnim kom-
plexnim organismum.

Objasnili jste tedy jednu ze ziakladnich
podminek, nutnych ke zrodu savcti a nas,
lidi. — Dtilezita podminka to byla, ale ne-
byla jedina. Mezi dalsi patfi napriklad také
schopnost bunék pohlcovat okolni material
jakymsi vchlipovanim povrchové membra-
ny - fagocytovat. Neni jasné, v jakém poradi
kjednotlivym zasadnim zméndm vedoucim
k vzniku eukaryotické buriky doslo. Jestli
existoval néjaky primarni spoustéc, ktery
vyvoj k sou¢asnému stavu umoznil, o tom se
stale vedou velké spory.

Kdyz jste mluvil o ATP-syntaze jako

o turbiné, napadlo mne, jak slozité musi
byt zkoumat tyto pohybové déje v mikro-
svété nebo az nanosvété, kdyz si skuteény
pohyb téch struktur nemuzete vétsinou
prohlédnout piimo v pohybu. — Chytim
se pohybu, ktery zmifujete, protoZze to je
opravdu zasadni pro pochopeni funkce
molekularnich strojt. Jako kazdy stroj totiz
téméf vzdy funguji na principu pohybu.

A plati také, Ze bez schopnosti vidét dyna-
miku pohybu se d4 relativné tézko odhad-
nout, jak budou fungovat.

Jako kdybyste chtél opravit Sici stroj bez

moznosti vidét jej za béhu. — Mame velkou
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vyhodu, Ze uZ vice nez desetileti mtiZzeme
pouzivat kryoelektronovou mikroskopii. Jde
o dtlezitou metodu strukturni biologie, bez
které bychom si uz tento vyzkum nedoka-
zali pfedstavit, protoze umoziuje studovat
bunécénou architekturu, viry a proteinové
komplexy téméf v atomovém rozliSeni.

Kryoelektronova mikroskopie byla v roce
2017 ocenéna Nobelovou cenou za chemii
pro Jacquese Dubocheta, Joachima Fran-
ka a Richarda Hendersona. — Ano. Mimo
jiné nam poskytli nastroj, ktery umoziuje
zachytit v jednom vzorku daného enzymu ¢i
komplexu rtizné stavy zkoumané struktury.
Doslova v riznych fazich pohybu. Pro po-
chopeni mechanismt fungovani ATP-syn-
tazy byla tato zobrazovaci metoda naprosto
zasadni.

V ¢em je hlavni piinos? - V piipadé
ATP-syntazy pfi trose Stésti mtiZeme

z jednoho vzorku ziskat aZ kolem dvaceti
rotacnich stavi sledované struktury. Objekt
tedy zachycujeme v ,,zamrzlych“ fazich,
které si pak skladame jako policka v animo-
vaném filmu. Védec, ktery nasledné snimky
analyzuje, si je sestavuje do poradi, v jakém
na sebe pravdépodobné jednotlivé faze nava-
zuji. Z toho je pak schopen ziskat predstavu
o pohybové dynamice zkoumané struktury.

Tento vhled do jednotlivych struktur
mikrosvéta a nanosvéta musi produkovat
ohromna mnozstvi dat. Kdyz pouziji vas
primér se strojem, objevujete nové a nové
Sroubky, podlozky a matky, ze kterych

se skladaji stroje Zivota, ale to zasadni je
prece poskladat poznatky o sou¢astkach
do predstavy, jak co a kde funguje, jakou
roli v Zivém organismu ,,to“ ma v rtiznych
situacich. Staci jesté na néco takového vy-
pocetni kapacita lidského mozku? — Mys-
lim, Ze dnes uz nestaci. Napiiklad transkripc-
ni aparat v buné¢ném jadru, ktery slouzi pro
prepis informaci uloZenych v genomu, tedy
molekule DNA, do RNA, podle niz se nasled-
né vyrabi proteiny; kazda soucast tohoto
systému se sklada - ztistaiime u metafory -
z nepfeberného mnozstvi podlozZek, sroubkt
a dalsich soucastek. Ty navic mazou byt
soucasti nékolika rtiznych soustav.

Coz ten vyzkum zna¢né komplikuje... —
Prirozené. Zejména, kdyZ uvazime, Ze
podobné vypadajici souc¢astka mtze mit

v odli$nych procesech za ur¢itych podminek
razné funkce.

Aby véda tento handicap srovnala, pomaha
si. Pied ¢trnacti lety se stalo udalosti, kdyz
casopis Nature dékoval 57 000 hra¢am hry
Foldit (Vesmir 88, 365, 2009/6) za pomoc

s modelovanim trojrozmérné struktury
proteinu. Algoritmy vykonnych poéitactu
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té doby byly nékolikaniasobné pomalejsi
nez nadSeni amatérsti uzivatelé hry. — Fol-
dit byl jakymsi pokusem vyuzit crowdsour-
cing, spolupraci v ramci komunity a pfiroze-
nou schopnost lidského mozku zdokonalovat
vzorce trojrozmérnych struktur. Pokus byl
Caste¢né uspésny - v roce 2011 uZivatelé doka-
zali spravné predikovat strukturu proteazy
retroviru zpusobujiciho AIDS u opic. Jedna
se ale spi$ a ojedinély uspéch. Obecné vzato,
zhruba az do roku 2010 byla drtiva vétsina
pokusti 0 modelovani proteinti zaloZena na
fyzikalnich principech. V podstateé $lo o zkou-
mani moznych interakei mezi atomy, z nichz
se proteiny skladaji, tak, aby protein ziskal
energeticky nejnizsi stav, povazovany za
nejstabilnéjsi. Méli jsme dojem, Ze vypocty
zaloZené na modelovani kovalentnich vazeb,
Van der Waalsovych sil a dal$ich interakei
mezi atomy nam ¢asem pomohou ziskat
schopnost z aminokyselinovych sekvenci
predpovidat tvar proteina.

Uz si to nemyslime? — PotiZ je v tom, Ze ty-
to principy jsou vypocetné brutilné naro¢né
a fungovaly jenom pro nékteré proteiny
nebo dokonce jen malé fragmenty. Rozhod-
né ne obecné.

Jak jsme se od té doby posunuli? — Nékdy
kolem roku 2010 se na to zacali nékteii védci
divat trosicku jinak: kdyZ mate protein

a dvé aminokyseliny interaguji, tak pokud
se jedna zméni, pak pro zachovani schop-
nosti interakce s néjakou pravdépodobnosti
dojde k zaméné i té druhé. No a pokud mate
fadu proteint, které jsou si pfibuzné, maji
napftiklad stejnou funkci napfi¢ raznymi
organismy, na zakladé takzvané koevoluce
aminokyselin v konkrétnich pozicich se da
néjakym zptsobem vystopovat, které pozice
spolu v trojrozmérném prostoru interagu-
ji. KdyZ nasledné ziskate informaci z celé
sekvence, jste schopni do néjaké miry pro
urcité proteiny rekonstruovat, jak by asi
mohly vypadat.

Coz zni jako dobra tiloha pro aplikaci umé-
1é inteligence. — V devadesatych letech

20. stoleti vznikla iniciativa CASP (Critical
Assessment of Protein Structure Prediction),
jejimz cilem je podpora vyzkumu v oblasti
predikovani proteinovych struktur. Jednot-
livei, vyzkumné skupiny nebo i konsorcia
maji moZnost se iCastnit soutéZe a predpo-
vidat struktury proteind, které jiné skupiny
paralelné experimentalné fesi. Smyslem

je porovnat, jak byly jednotlivé iniciativy
uspésné, do jaké miry jsou schopny predpo-
vidat strukturu proteind a jejich shodu s ex-
perimentilnimi vysledky. Do roku 2018 byl
pokrok velmi pomaly. Ziskané schopnosti

v zasadé nikdy nevedly k prilomu, ktery by
vedl k dtivére v to, co produkuji. Nic z toho se
nedalo pouzivat ve velké mire.

Co se stalo roku 2018? — Vysla prvni gene-
race zasadniho nastroje, algoritmu AlphaFold
zaloZeného na strojovém uceni a neuralnich
sitich. A uz o dva roky pozdéji jeho zasadni
vylepSeni AlphaFold 2. Diky tomuto nastro-

ji dnes dokaZeme proteinové struktury
predikovat s takovou mirou pfesnosti, jaka
v nékterych piipadech odpovida drovni
experimentédlnich metod.

Co tento pokrok umoznilo? — Trénink

na obrovském souboru v té dobé asi

100 000 existujicich struktur proteint z ve-
fejné dostupnych databazi. Neuronové sité
se z nich ucily, jak se konkrétni sekvence
aminokyselin mohou promitat v trojroz-
mérném prostoru. Rozhodujici je ale také
nasledna ¢ast. Kdyz si vyberete protein,
ktery vas zajima, algoritmus se podiva na
sekvence evolu¢né pribuznych proteind.
Zajima ho zejména zminéna koevoluce ami-
nokyselin v konkrétnich pozicich. Vypocet
pak dostanete v uzivatelsky privétivém
rozhrani, které dokaze obsluhovat opravdu
kdokoli. Vysledkem je pfedpovéd trojroz-
mérné struktury jakéhokoliv proteinu. Neni
to ve vSech pripadech dokonalé, piesto dost
spolehlivé pro seriézni védeckou praci.

V ¢em je to pro vas ve vyzkumu dilezi-

té? — Znamena to zejména vyrazné usetieni
Casu. Vysvétlim to na prikladu mitochon-
drialnich ribozomu (bunéénych tovaren na
vyrobu proteind; viz Vesmir 89, 444, 2010/7),
kterymi se hodné zabyvame. Od roku 2014 je
znama piesna struktura savciho ribozomu,
a tedy i vSechny jeho proteinové komponen-
ty. Na zakladé sekvenci téchto proteinti je
mozné pokusit se najit v jiném organismu
proteiny zastavajici v ribozomu stejnou
funkci a majici spole¢ny evolu¢ni pavod.
JenomzZe vysledkem tohoto zptsobu hledani
bylo, Ze jsme jich v nasi oblibené trypanozo-
mé nasli velmi malo. Usuzovali jsme proto,
Ze mitochondrialni ribozomy trypanozom
jsou naprosto odlisné. Teprve kdyz kolegové
vyftesili strukturu ribozomu trypanozomy,
zjistili, Ze pfestoZe je pomérné unikatni,
sdili se sav¢im protéjskem spoustu proteinti.
Ty jsou velmi podobné z hlediska tvaru, ale
dramaticky se lisi na tirovni sekvenci. Bez té
opravdové experimentalné urcené struktu-
ry bychom prislusné partnerské homologni
proteiny vibec nedokdzali identifikovat.

To se vSak zménilo s nastupem AlphaFoldu -
umozni nam predikovat struktury vSech
proteint, které z néjakého duvodu ,,podezii-
vame“ z pfitomnosti v mitochondridlnim
ribozomu. Ty porovname s proteiny u savct
a bez jakéhokoliv strukturniho experimentu
snadno rozpozname piislusné protéjsky.

To ale znamena, Ze metody pro vyhleda-
vani homolognich proteinti na zakladé
strukturni podobnosti nebude mozné

Escherichia coli — kryoEM

vyuzit naplno, dokud nemame k dispo-
zici data o celém proteomu prislusného
organismu. — Je to tak, ale i k tomu se uz
blizime. V databazi AlphaFold bylo zacatkem
tohoto roku uz 48 organismdu s predikovanou
strukturou vSech jejich proteinti. Z nich jsou
asi polovina bakterie, druhou polovinu tvori
eukaryota vCetné ¢lovéka, ale také napiiklad
dvou druht ze skupiny trypanosomatid a dal-
§ich parazitu. Celkové tato databaze nabizi
vice neZ 210 milionu predikovanych struktur,
coz vice nez tisickrat prevysuje pocet struk-
tur vyfesenych experimentalné. Uz v tuto
chvili jde tedy o skvély nastroj vyuZitelny
pro to, co mne zajim4, tedy pro zjistovani
evolu¢ni pribuznosti proteina a jejich vy-
hledavani napfi¢ organismy. Pokud mne ale
bude zajimat predpovéd struktury konkrétni
sekvence, ktera v databazi zatim neni, 1ze

ji snadno ziskat pomoci vylepSené verze
AlphaFold 3, dostupné od kvétna letosniho
roku (Vesmir 103, 326, 2024/6). Pozadovanou
strukturu vypocita nanejvyse v minutach.

Je toto nastroj, ktery by jednou mohl
urychlit design novych 1é¢iv? — To je jed-
na z otazek dnesni doby, zda i na tento typ
vyzkumu bude vhodné tyto nastroje rutinné
pouzivat, a do jaké miry. Pro urcité otazky,
jako naptiklad zjistovani detailti o interakci
1é¢iv s cilovymi proteiny, potfebujeme, aby
byla pfesnost téchto aplikaci jesté vyrazné
vy$8i, neZ je dnes. Pokud nebudeme myslet
azZ na takto vysoké cile, mtizeme fict, Ze
aplikace zaloZené na umélé inteligenci
produkuji uzite¢né vysledky i v soucasnos-
ti. Pokud by nas zajimal jeden konkrétni
protein a méli bychom néjakou knihovnu
chemikalii, které bychom chtéli otestovat,
jestli se na zkoumany protein mohou vazat,
tak uz dnes je uméla inteligence dostatecné
dobra na to, abychom pfinejmensim zuzili
skupinu potencialné zajimavych latek. To

usnadiuje odhalovani funkci
proteinli. Porovnani experimentalné stanovené a predikované struktury katalytické
éasti ATP-syntazy ze dvou druht bakterii ukazuje, Ze nové objeveny protein u sinic
(model predikovany pomoci AlphaFold 3, vpravo, zluty protein) pravdépodobné
blokuje funkci tohoto enzymu stejnym zptisobem, jako evoluéné nep¥ibuzny
protein, ktery se vyskytuje u jinych bakterii (experimentalni model ziskany pomoci
kryoelektronové mikroskopie, vlievo, fialovy protein). schéma ondrej Gahura

samo o sobé pfinese velkou ¢asovou usporu.
Diive by se totéZ muselo délat vyrazné
slozitéji. V této oblasti miZeme brzy ¢ekat
mimotradné rychly vyvoj.

Jsme na prahu nové etapy biologie? —

V ur¢itém smyslu, v souvislosti s vyuziva-
nim umélé inteligence, urcité ano. Jde o to,
Ze vytvarime obrovska mnozstvi dat, ve
kterych se uz ani odbornici nemaji kapaci-
tu vyznat. A pravé tyto nové nastroje nam
umozni je tridit, interpretovat, hledat vzor-
ce, jakych by lidsky mozek, ale ani predcho-
zi néstroje, nebyly viibec schopny. Re¢ené
plati pro biologicky vyzkum na vSech
urovnich, od molekularni pies bunécnou, az
po vyzkum ekosystémui.

Je otazka, jestli se nistroje umélé inteli-
gence neztrati v néjakém bezbiehém bali-
ku nesourodych dat bez struktury. — Ano,
to muze byt docela velky problém. Ukazuje
se uz, Ze nastrojum s prvky umélé inteligen-
ce Casto predkladame data v nevhodné for-
meé. To samo o sobé ma potencial omezovat
smysluplnost vysledku.

Ve Spojenych statech uz proto pod statni
agenturou Narodni ustavy zdravi (Natio-

nal Institutes of Health, NIH) vzniklo velké
grantové schéma Most k umélé inteligenci
(Bridge2AI). Pozoruhodny je cil nepodporovat
primarné vyvoj nastroji umélé inteligence
jako takovych, ale aktivity vedouci ke gene-
rovani dat v takové formé, aby z nich umélé
inteligence dokazaly ucelné ziskavat infor-
mace. Od budovani modelt fungovani bunék
po modely fungovani jednotlivych mutaci na
urovni fyziologie, patofyziologie apod.

Piipravit umélé inteligenci potravu, aby ji
dokazala zpracovat. — Piesné tak. Samotné
fungovani umélé inteligence v biologickych

sinice — AlphaFold3

aplikacich si pak mtiZzeme predstavit podob-
né, jako jeji vyuziti v predpovédi pocasti.
Jsou zaloZeny na tom, Ze strojové uceni

ma dostatek podkladu ve formé kombinace
udajt: srazky, vlhkost, teplota, vyvoj tlaku
a tak dale. Model pak dostava zpétnou vazbu
s informacemi, co se v dané oblasti z hledis-
ka pocasi stalo doopravdy. Timto zptisobem
je uméla inteligence schopna sama sebe tré-
novat a zdokonalovat ve vytvareni nasled-
nych pfedpovédi. Stejné to muzZe fungovat
pro model lidské imunity, o jehoZ vytvofeni
se snazi jedna iniciativa. Vstupnimi daty tu
maji byt sekvence genom, transkriptomd,
reakce bunék na urcité chemikalie a podob-
né. Jde o mnohorozmérnou smés dat, ktera
1ze vyuZit pro spoustu véci. Jednim z cilu je
zavést podobné nastroje napiiklad v perso-
nalizované mediciné, tedy optimalizovat
1é¢bu podle potteb konkrétniho pacienta.

Az jednou nastoupi tzv. generativni umé-
14 inteligence, schopna vlastniho isudku,
stanou se védci sbéraéi dat, ktera bude
zpracovavat? — Je to mozné. Zjistil jsem, Ze
uz par let existuje projekt Nobel Turing Cha-
llenge. Snem jeho autorti je vznik robotické-
ho védce s umélou inteligenci, ktery by do
roku 2050 dokazal udélat objev, za ktery by
byla udélena Nobelova cena. Podminkou je
nejen, aby navrhnul a provedl experiment,
ale ma i sam pfrijit s celym napadem.

Kdyz o tom ¢tete, jak pfemyslite o své bu-
doucnosti? — Moc ne [sméje se]. Myslim, Ze
bude stéle velky prostor pro skute¢ny lidsky
mozek. Americky biochemik David Baker,
ktery je pro mé spole¢né s tvurci AlphaFol-
du - pocitacovymi védci Britem Demisem
Hassabisem a Ameri¢anem Johnem M.
Jumperem - kandidatem na Nobelovu cenu
za vyvoj téchto nastrojt a za design umeé-
lych proteint, tvrdi, Ze umélou inteligenci
je tieba brat zejména jako novou prileZitost.
Ze to neni Zadné spaseni, které ndm samo
vyfesi veskeré problémy. Pokud dobfe znate
védecky problém a jeho okolnosti, pak je
umeéla inteligence podle Bakera skvély,
ucelny nastroj, ktery 1ze pomérné rychle
zaclit vyuzivat pro jeho feSeni. PfestoZe bude
béznou soucasti naseho svéta, interakce se
skute¢nym clovékem pretrva.
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