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Skad taki (szalony) pomyst?

* prawo Moore’a:
- stosunek moc obliczeniowa-cena
- liczba tranzystorow w stosunku do powierzchni uktadu scalonego
- rozmiar pamieci RAM i dyskow twardych
- przepustowosc sieci
- rozmiar samych tranzystorow



Transistor count

Microprocessor transistor counts 1971-2011 & Moore's law
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Skad taki (szalony) pomyst?

- prawo Moore’a — problemy:
- pojedynczy atom i granica rozmiaru
- technika druku ,Sciezek” (litografia)
- predkosc¢ swiatta — granica predkosci przesytu informac;i
- przegrzanie (straty energetyczne)
- nieoznaczonosc¢ Heisenberga
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DNA 1 maszyna Turinga
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DNA - maszyna Turinga
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Berlin TCGGACTG AGCCTGAC

Paryz CCGAGGAA GGCTCCTT




miasto sekwencja DNA

Barcelona ACTTGCAG
Berlin TCGGACTG
Rzym GGCTATGT
Paryz CCGAGGAA

Barcelona -~ Rzym: ACTT-ATGT
Berlin -~ Rzym: TCGG-ATGT

Berlin - Paryz: TCGG-GGAA

sekwencja
komplementarna

TGAACGTC
AGCCTGAC
CCGATACA
GGCTCCTT
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Barcelona




Barcelona - Berlin
ACTT-ACTG

Berlin - Paryz
TCGG-AAGG
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Barcelona - Berlin
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Berlin - Paryz
TCGG-AAGG

ACTT-ACTG TCGG-AAGG
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Barcelona - Berlin
ACTT-ACTG

Berlin - Paryz
TCGG-AAGG

ACTT-ACTG-TCGG-AAGG
TGAC-AGCC



Barcelona - Berlin
ACTT-ACTG

Berlin - Paryz
TCGG-AAGG

ACTT-ACTG-TCGG-AAGG
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* reakcja jest szybka — komputery standardowe: przy
grafie 12-weztowym analiza 10! mozliwosci (3 628 800)



* reakcja jest szybka
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wysoka wydajnosc¢ energetyczna - 1J dostarczonej
energii pozwala na wykonanie 2 x 1012 reakcji taczenia

czgsteczek DNA
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* reakcja jest szybka

* wysoka wydajnosc energetyczna - 1J dostarczonej
energii pozwala na wykonanie 2 x 1012 reakcji taczenia
czgsteczek DNA

I

komputery standardowe: 10° operacji na 1J
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Gdzie jest ,,haczyk”?

ETFLIX
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Gdzie jest ,,haczyk”?

Czy komputery DNA ,dadzg” nam to samo co komputery
standardowe?
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NIE



Gdzie jest ,,haczyk”?

NIE to samo



Gdzie jest ,,haczyk”?
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Gdzie jest ,,haczyk”?

odmienna budowa — odmienne dziatanie - odmienne
funkcje WE 1 WY



Gdzie jest ,,haczyk”?

odmienna budowa - odmienne dziatanie — odmienne
funkcje WE i WY - odmienny potencjat



Gdzie jest ,,haczyk”?

odmienna budowa - odmienne dziatanie — odmienne
funkcje WE i WY - odmienny potencjat
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obecnosci wyznaczonych markerow



Z.astosowanie

* automat dwustanowy: 1/0
1 — tak (stan wyjsciowy)
0 —nie

- pytanie: ,Czy pacjent jest chory?” - sprawdzanie
obecnosci wyznaczonych markerow A-B-C



B

Stan wyjsciowy - 1
Stan markera 1 — zachowanie stanu (1 - 1)
Stan markera O —» zmiana stanu i przerwanie dziatania (1 - 0)




B 1

1-1

Stan wyjsciowy - 1
Stan markera 1 — zachowanie stanu (1 - 1)
Stan markera O —» zmiana stanu i przerwanie dziatania (1 - 0)




B 0

1-0

Stan wyjsciowy - 1
Stan markera 1 — zachowanie stanu (1 - 1)
Stan markera O —» zmiana stanu i przerwanie dziatania (1 - 0)




B 0

Stan wyjsciowy - 1
Stan markera 1 — zachowanie stanu (1 - 1)
Stan markera O —» zmiana stanu i przerwanie dziatania (1 - 0)
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« marker — mRNA
* automat

Lekarstwo

Stan ,,Tak™ Markery




« marker — mRNA
* automat

Lekarstwo

Stan ,,Tak™ Markery

) -




marker — mRNA
automat

Fokl

Miejsce rozpoznawane przez Fokl

9 nukleotydow

13 nukleotydow
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Ryboprzelaczniki (Riboswitches)

* Aptamer
- Platforma ekspresyjna

low temperature high temperature
ASD | |SD ASD SD

Translation OFF Translation ON



Ryboprzelaczniki (Riboswitches)

transcription
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Ryboprzelaczniki (Riboswitches)

A Non-Nucleolytic Repression Mechanism
(thiM and btuB riboswitches)

ON state OFF state .
\\" = -: : ! 5’

B Nucleolytic Repression Mechanism
(lysC riboswitch)

ON state

Degradosome Degradosome
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