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Definice

Systémova biologie je obecné pfistup v bio-vyzkumu k pochopeni Sirsiho obrazu — at uZz na uUrovni
organismu, tkané, bunky, nebo organely — skladanim jeho ¢asti dohromady. Je to pristup opacny vzhledem
k do té doby prevladajicimu pristupu redukcionistické biologie, ktera zahrnuje rozebirani jednotlivych ¢asti
(naprf. na geny). Systémova biologie je tedy integrativni disciplina, ktera se snazi vysvétlit vlastnosti a
chovani biologickych systém( jako celku z hlediska jejich sloZzek a jejich interakci. Ztoho ddvodu je
systémova biologie realizaci holismu.

Holismus (z feckého holos, celek) je filosoficky ndzor nebo smér, ktery zdlraznuje, Ze vSechny vlastnosti
néjakého systému nelze urcit nebo vysvétlit pouze zkoumanim jeho ¢asti. Holismus tvrdi, Ze ,,celek” je
dllezitéjsi nez jeho ¢asti a kazdd ¢ast ma vyznam pouze vztahujeme-li jeji vlastnosti k ostatnim ¢astem
nebo k celku. Holismus vychazi z pfesvédceni, ze skute¢nost nelze pochopit podle jejich jednotlivych
Casti, ale pouze jako vétsi celek.

Existuje vSak mnoho dalSich definic systémové biologie. Konkrétnéjsi definic uvadi napf. Ron Germain
(Narodni institut alergie a infekénich nemoci, USA, Séf laboratore imunitni systémové biologie) a to:
systémové biologie je veédecky pfistup, ktery kombinuje principy inZenyrstvi, matematiky, fyziky a
informatiky s rozsahlymi experimentalnimi daty, aby rozvinul kvantitativni i hluboké koncepéni porozuméni
biologickych jevd, umoznujici predikci a presnou simulaci tzv. emergentnich vlastnosti biologickych
systému, které vznikaji z kolektivniho chovani mnoha casti systému.
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Emergence (z latinského e-mergere, vynorovat se, vyvstavat) znamena spontanni vznik makroskopickych
vlastnosti a struktur slozZitych systému, jez neni snadné odvodit z vlastnosti jejich slozek - takové
vlastnosti a struktury, jez vznikaji z mnozstvi pomérné jednoduchych interakci, se nazyvaji emergentni.

Mnoho z nejkriti¢téjSich aspektl fungovani biologickych systému obecné vyplyva z kolektivhiho chovani
mnoha molekuldrnich ¢asti, které vSechny plsobi spolecné. Vlastnosti vzniklé z kolektivniho chovani jsou
kritickymi atributy biologickych systém, protoZe samotné separatni pochopeni jednotlivych ¢asti nestaci k
pochopeni nebo predpovédi chovani celého systému jako celku. Vznikajici vlastnosti tedy nutné pochazeji z
interakci ¢asti vétsiho systému. Napfiklad pamét, kterd je uloZena v lidském mozku, je emergentni
vlastnost vznikla z kolektivniho chovani, protoze ji nelze chapat jako vlastnost jednoho neuronu nebo
dokonce mnoha neuronll povazovanych za jeden najednou. SpiSe jde o kolektivni vlastnost velmi velkého
poctu neurontll pusobicich spoleéné.

V uzsSim (a castéji uzitym) slova smyslu, systémova biologie je vypoCetni a matematicka analyza a
modelovani slozitych biologickych systému. Jedna se o interdisciplinarni obor zaloZeny na biologii, ktery se
zaméruje na komplexni interakce v ramci biologickych systém( a vyuziva holisticky pristup (namisto
redukcionismu) k biologickému vyzkumu.
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Historie

Nejedna se o Uplné novou védu. Nahlizeni na (biologické) objekty jako na celek slozeny z vice ¢asti jiz bylo
uvazovano drive, napr. v:

e teorii homeostdze (Walter Bradford Cannon, kniha v roce 1932)
e (bio)kybernetice (Norbert Wiener, kniha v roce 1948),
e obecné teorii systému (Karl Ludwig von Bertalanffy, ¢lanky v letech 1945 - 1951).

Z téchto dlvodu, systémova biologie neni tak nova, jak mnozi jeji odbornici radi tvrdi. K vétSimu rozvoji
systémové biologie vSak dochazi az v nedavnych letech.

V roce 1966 bylo konané symposium (Cleavland, Ohio, USA) s nazvem Systems Theory and Biology, ze
kterého ndsledné vysel vroce 1968 sbornik prispévkl, ktery editoval Mihaljo Mesarovic. Ve sborniku
Mesarovic predpovédél, Ze mozna v budoucnu bude existovat néco jako , systémova biologie”.

Dalezitym meznikem ve vyvoji systémové biologie se stal mezindrodni projekt Physiome, jehoz koncept byl
predlozen Mezinarodni unii fyziologickych véd (IUPS) v roce 1993. Workshop o navrhovani projektu
Physiome se konal v roce 1997. Na svém svétovém kongresu v roce 2001 IUPS urcil projekt jako hlavni
zameéreni pro pristi desetileti.

Fyziom (Physiome, ,fyzio-“ (pfiroda) a ,-ome“ (jako celek)) fyziologického stavu jedince nebo druhu je
popisem jeho funkéniho chovani. Fyziom popisuje fyziologickou dynamiku normalniho neporuseného
organismu a je postaven na informacich a strukture (genom, proteom a morfom, viz dale).
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Jako jeden ze zakladateld moderni systémové biologie se bere Hiroaki Kitano (nyni reditel Sony CSL), ktery o
systémové biologii v roce 2001 vydal knihu a napsal ¢lanky do Nature a Science.

Soubéiné vroce 2000 byl v Seattlu zaloZen Institut pro systémovou biologii ve snaze pfrildkat lidi
,pocitacového” typu. Institut nemél jasnou definici toho, co ten obor vlastné je: institut sdruzoval lidi z
raznych oborl, aby pomoci pocita¢d mohli holisticky studovat biologii novymi zpUsoby.

V roce 2003 bylo zaloZzeno Oddéleni systémové biologie na Harvard Medical School.

V roce 2006 predlozila Narodni védecka nadace (USA) vyzvu k vytvoreni matematického modelu celé burnky
a v roce 2012 byl vytvoren prvni celobunéény model Mycoplasma genitalium (bakterie), ktery je schopen
predpoveédét zZivotaschopnost bunék M. genitalium v reakci na genetické mutace (fenotyp z genotypu).

Projekt lidského genomu, finalné dokonceny v roce 2022, je prikladem aplikovaného systémového mysleni
v biologii.
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Metody a pristupy v systémové biologii

Protoze biologické systémy jsou prilis komplexni a slozité, pro jejich pochopeni jako celku je nevhodnéjsi
dany systém namodelovat. K sestaveni, verifikaci a validaci modelu je vsak treba mit velké mnozstvi
experimentalnich dat. Cili jadro systémové biologie je v matematickém modelovani, je viak ale tfeba mit
k dispozici i velké mnozstvi experimentalnich dat popisujicich chovani biologického systému.

ProtoZe cilem systémové biologie je model interakci v celém systému, experimentalni techniky, které
nejvice vyhovuji systémové biologii, jsou ty, které jsou celosystémové a snazi se byt co nejuplnéjsi. Proto se
ke sbéru kvantitativnich dat pro konstrukci, verifikaci a validaci modell pouzivaji omiky a vysokovykonné
(high throughput) techniky.

Omiky (omics) se zaméruje na kolektivni charakterizaci a kvantifikaci skupin biologickych molekul, které
se promitaji do struktury, funkce a dynamiky organismu nebo organismu, hlavné zde patfi:

genomika (epigenomika), transkriptomika, metabolimika, lipidomika, glykomika, proteomika, fenomika

V disledku pouZiti modelovani a méreni velkého mnoizstvi dat se v systémové biologii pouzivaji i rlzné
aspekty informatiky a statistiky. Patfi mezi né nové formy vypoctovych pfistupd, jako jsou:

e pouziti procesnich kalkull (poctll) k modelovani biologickych procesu (napf. stochasticky m-kalkul, nebo
Brane kalkul) a modelovani zaloZzené na omezenich

e identifikaci korelaci v genomickych datech a sitové pristupy pro analyzu vysokorozmérnych soubor(
genomickych dat, napf. vazena korelacni sitovd analyza se Casto pouzivd pro identifikaci shluk
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(oznacovanych jako moduly), modelovani vztahl mezi shluky, vypocet fuzzy méreni ¢lenstvi ve shlucich
(modulech), identifikaci intramodularnich uzld a pro studium uchovavani shlukl v jinych souborech dat

e metody zaloZzené na cesté (pathway-based) pro analyzu dat omics, napr. pfistupy k identifikaci a
hodnoceni cest s rozdilnou aktivitou jejich genU, proteinl nebo metabolitd

e integrace informaci z literatury pomoci technik extrakce informaci a dolovani text(

e vyvoj syntakticky (nauka o skladbé) a sémanticky (nauka o vyznamu vyraz() spravnych zpusobl
reprezentace biologickych modell za ucelem jejich vzajemné kompatibility (propojenosti), protoze
mnoho informaci/model pochazi z rGznych oblasti

e vyvoj online databazi a ulozist pro sdileni dat a modell, vyvoj pristupd k integraci databazi a
interoperabilité softwaru prostrednictvim volného propojeni softwaru, webovych stranek a databazi

Obecné softwarova infrastruktura je kritickou soucasti vyzkumu systémové biologie. Prestoze byly
ucinény pokusy o vybudovani simulaéniho softwaru a vyuziti mnoha analytickych a vypocetnich balickd
plvodné navrzenych pro obecné inzenyrské ucely, neexistuje Zadnd spolecnd infrastruktura nebo standard
umoznujici integraci téchto zdrojl. Systems Biology Markup Language (SBML) spolu s CellML predstavuji
pokusy definovat standard pro pocita€ zalozeny na XML (Extensible Markup Language) - Citelné definici
modelu, kterd umoznuje vyménu modelll mezi softwarovymi nastroji. Systems Biology Workbench (SBW)
je postaven na SBML a poskytuje ramec moduldarniho open-source softwaru pro vyzkum systémové
biologie. SBML i SBW jsou spolecnym Usilim Ffady vyzkumnych instituci sdilejicich stejnou vizi.
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Co nam poskytne systémova biologie

Pochopeni na systémové urovni, pristup obhajovany v systémové biologii, vyZaduje posun v nasem pojeti
,C0 hledat” v biologii, respektive, jaké informace o biologickém systému muizieme ziskat. Pochopeni
biologického systému na systémové urovni Ize odvodit z pohledu na Ctyri klicové vlastnosti systému:

e Struktura systému. Patii mezi né sit genovych interakci a biochemickych drah, stejné jako mechanismy,
kterymi takové interakce moduluji fyzikalni vlastnosti intracelularnich a mnohobunéénych struktur.

e Dynamika systému. To je, jak se systém chovd v priibéhu c¢asu za rGznych podminek - to lze pochopit
pomoci specidlnich vypocetnich metod (napr. metabolické kontrolni analyza, analyzy citlivosti, metody
dynamické analyzy jako jsou fazovy portrét a analyza bifurkace).

e Zplsob ovladani systému. Mechanismy, které systematicky kontroluji stav systému, mohou byt
modulovany, aby se minimalizovaly poruchy (= vliv okoli) a dosahlo se poZzadovaného cile/funkce.

e Metoda navrhu systému. Strategie modifikace a konstrukce biologickych systém( s poZadovanymi
vlastnostmi mohou byt navrieny na zdkladé urcitych konstrukénich principt a simulaci, namisto metody
slepého pokusu a omylu.

Pokrok v kterékoli z vySe uvedenych oblasti vyZzaduje prilom v naSem chapani danych oblasti i vyzZiti novych
technologii.
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Obecné ale plati, ze kdyz je pri poznavani systému automatizovanou analyzou generovano vice hypotéz,
odrdzi to nedostatek informaci. Proto je tfeba optimalni poradi experimentl, abychom mohli vyresit
nejednoznacnych hypotézy. Pokrok v této oblasti by vedl ke zvySenému durazu na biologicky vyzkum
Fizeny hypotézami (viz obrdzek).
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Jak plyne z predchoziho, systémova biologie je zaloZena na experimentech a zahrnuje ve svém jadru
opakované iterace mezi modelovanim, predikci a experimentovanim. Tento pfistup by vSak nemél vést jen
ktomu, Ze kdyZz zménou parametri systému (ale pordd budou priblizné stejné) predpovime uUspésné
chovani systému (= v souladu s experimentem), budeme to brat jako prokazani skuteéného pochopeni
toho, jak systém funguje. K tomu by bylo nutné ukazat, Ze je mozné systém prestavét pomoci novych
komponent a novych planl (ve smyslu vytvoreni nového umélého Zivota). Pokud by se tak stalo, to by vSak
nevedlo ke sniZzeni ocenéni stavajici biodiverzity, ale prohloubilo by a obohatilo biologii obecné, protoze
podminéné se vyvijejici stavajici druhy by byly uvedené do perspektivy srovhanim s mnohem vétsi fisi
potencidlnich druht (= téch navrhnutych/umeéle vytvorenych). Z tohoto pohledu lze na systémovou biologii
pohlizet jako na vyzkumné Usili, jehoz cilem je poskytnout védecky zadklad pro uUspésnou syntetickou
biologii.
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Robustnost biologickych systémt

Robustnost je zakladni vlastnosti biologickych systémi. Pochopeni mechanism( a principt, které jsou
zakladem biologické robustnosti, je nezbytné pro dikladné pochopeni biologie na systémové urovni.
Fenomenologické vlastnosti, které vykazuji robustni systémy, Ize rozdélit do tfi oblasti:

e adaptace, kterd oznacuje schopnost vyrovnat se se zménami prostredi;

¢ necitlivost parametru, kterd oznacuje relativni necitlivost systému na konkrétni kinetické parametry; a

¢ ladna degradace, ktera odrazi charakteristickou pomalou degradaci funkci systému po poskozeni, spise
nez katastrofické selhani.

V technickych systémech je robustnosti dosazeno:

e zplisobem Fizeni systému, jako je negativni zpétnd vazba a dopredna vazba;

e redundanci, kdy je pro zdlohovani zavedeno vice komponent s ekvivalentnimi funkcemi;

e strukturalni stabilitou, kde jsou vytvoreny vnitfni mechanismy na podporu stability; a

e modularitou, kdy jsou subsystémy fyzicky nebo funkcéné izolovany tak, aby se porucha v jednom modulu
nerozsifila do dalSich ¢asti a nevedl|a k celosystémové katastrofé.

Neni prekvapenim, Ze tyto pristupy pouzivané v technickych systémech lze nalézt také v biologickych
systémech. Napriklad bakterialni chemotaxe je prikladem negativni zpétné vazby, ktera dosahuje vsech tri
aspektl robustnosti. Redundance je zase patrnda na genové urovni v E. coli, kde funguje pfi fizeni
bunécného cyklu a cirkadidnnich rytm0, a na drovni okruhu, kde plsobi v alternativnich metabolickych
drahdch. Strukturalni stabilita zase poskytuje necitlivost na zmény parametr v siti odpovédné za tvorbu
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v Vs

segmentl u Drosophily. A kone¢né modularita je vyuzivdna v rliznych méfitcich, od samotné bunky aZ po
kompartmentalizované, ale interaguijici, kaskady prenosu signalu.
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Priklady uziti systémové biologie
1 - Kombinace léciv pf¥i lécbé rakoviny

Systémova onemocnéni, jako je napriklad rakovina, jsou fizena velkymi, propojenymi sitémi s mnoha
cestami ovliviujicimi bunécnou proliferaci, invazi a rezistenci vici 1ékdm. Soucasna |écba rakoviny vsak
prevazné spoléha na redukcionisticky pfistup k onemocnéni coby zplsobeny jednim genem. Rezistence na
lék mUze vzniknout prostfednictvim mutace cile Iéku, zesileni vlivu alternativni drahy, nebo diky vnitfni
rezistenci podskupiny rakovinnych bunék. Kombinace |ékd by mohly potencidlné prekonat tyto strategie
rezistence omezenim potencialu unikovych mutaci a cest, ale vzhledem k obrovskému poctu moznych
kombinaci 1ékd jsou proto zapotrebi strategie ke sniZzeni prostoru pro vyhledavani a stanoveni priority
experimentl. Cili zatimco kombinované terapie mohou dramaticky zlepsit Géinnost terapii rakoviny,
objev ucinnych kombinaci je vSak naro¢nym usilim. S vice nez 1 500 slouc¢eninami schvalenymi lékovymi
urady by bylo experimentalni testovani kazdé moziné kombinace téchto 1ékli neproveditelné, a to ani pfi
pouZziti vysoce vykonnych experimentdlnich metod. Proto jsou zapotrebi nové systémové pristupy, aby se
zmensil prostor pro vyhledavani a tim aby se uprednostnily kombinace pro ndasledné experimentalni
testovani. Obrazek nize ukazuje nékteré metody systémové biologie uzivané pro dané ucely - mnoho
z téchto metod ma za cil vyuzivat verejné dostupna data a vypocetni pristupy ke snizeni potreby narocného
zkousSeni vSech mozZnosti pomoci uprednostnéni nejvhodnéjSich kombinaci |éku pro nasledné
experimentalni testovani a validaci.
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1al Resources

Logic-based Statistical Signature-based Functional
Modeling Association- Computational Genetic
Normalized Hil P25 Msibiods Screens  pigh-
Dlﬁereptlal 9 Mass-action/ Network-based Throughput
Equation Kinetic Computational Drug
Modeling Methods Combination
1 1 1 Screens)
T I 1
Computational Bioinformatics Experimental
Modeling Approaches Approaches

Vzhledem ke slozitosti signalnich siti kontrolujicich systémova onemocnéni, jako je rakovina, jsou vypocetni
modely bunéénych signdlnich drah dualezitymi nastroji pro lepsi porozuméni patologické signalizace a
stanoveni priorit pro nasledné experimentdlni testovani. Pomoci modelti lze kvantifikovat vlastnosti
systému, které casto nejsou v jednotlivych experimentech patrné. Prostfednictvim modelovych simulaci
lze predpovédét relativni dalezitost rlznych proteinii/metabolitl v siti, pfitomnost zesileni signalu a roli
zpétné vazby a cross-talkll. Tyto vlastnosti budou dulezité pfi predikci Zivotaschopnych kombinaci [éka. |
kdyZz predpovédi modelu vyzaduji experimentalni ovéreni, jsou uzitecnymi nastroji pro stanoveni priorit cild
pfi planovani experimentd.
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2 -

Lidsky imunitni systém

Imunitni systém zahrnuje vice nez 1 500 genu/proteinll v mnoha vzajemné propojenych drahach a
procesech a pro rozsireni naseho chapani imunitni odpovédi na ockovani je zasadni pfistup na systémové
urovni. Zmény v molekularnich drahach lze detekovat pomoci vysoce vykonnych omickych metod,
napriklad:

Vv

sekvenovani celého genomu (genomika),

ATAC-Seq pro identifikaci mist modifikace DNA (epigenomika)

RNA-Seq pro meéreni hladin mRNA (transkriptomika),

sekvenovani 16S rRNA pro profilovani mikrobioty (mikrobiomika)

vysokovykonnd hmotnostni spektrometrie pro méreni hladin protein( (proteomika) a hladiny metabolit(
(metabolomika).

posledni dobé také roste Usili o ziskani vice omickych profili u stejnych jedincl, protoze sdilené

poznatky napfi¢ omickymi datovymi soubory posiluji vazby mezi zakladnimi biologickymi mechanismy a
reakcemi zajmu a mohou poskytnout spolehlivéjsi interpretaci funkce genu, zmeén na vyssi Urovni a novych
poznatkUl, které nebyly pozorovéany ve studiich za pouziti pouze jedné omiky.

Dilezité tedy je, Ze integraci vice omickych datovych sad mizeme odhalit nové biologické poznatky. Zde
zaujima dUleZitou roli poufZiti siti protein-proteinové interakce (PPl = interactom) jako multi-omického
integracniho pfistupu k odhaleni informacniho toku a mechanismd béhem slozité funkce imunitniho
systému. K tomu ucelu lze pouzit kombinaci nastroju, jako jsou:
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e |nnateDB - databdaze kuratorskych interakci mezi geny a proteinovymi produkty zapojenymi do vrozené
imunity

e NetworkAnalyst - platforma pro vizualizaci a analyzu pro interakce InnateDB;

e MetaBridge - nastroj pro integraci dat o metabolitech do siti PPI

Protoze PPl zahrnuji primé, metabolické a regulacni interakce mezi proteiny, v podstaté mapuji potencialné
biologicky relevantni, tj. funkcni, propojeni. To mize umoznit stanoveni emergentnich vlastnosti, cozZ jsou v
podstaté nové biologické poznatky o procesech, které fidi pozorované transkripCni rozdily. Vysledky
analyzy sité PPI jsou vsak vzdy koncipovany jako hypotézy spiSe nez jako znalosti samy o sobé a musi byt
nakonec testovany pomoci naslednych experimentu.

PPI (= interaktom)
Sité PPI jsou matematické reprezentace fyzickych kontaktl mezi proteiny v burice. Tyto kontakty:

e jsou specifické
e vyskytuji se mezi definovanymi vazebnymi oblastmi v proteinech
e maji zvlastni biologicky vyznam (tj. plni specifickou funkci)
Informace PPl mohou pfedstavovat prechodné i stabilni interakce:
e stabilni interakce se tvori v proteinovych komplexech (napf. ribozom, hemoglobin)

e prechodné interakce jsou kratké interakce, které modifikuji protein, coz vede k dalsi zméné (napf.
proteinkindzy, importiny jadernych péra). Tvofi nejdynamictéjsi ¢ast interaktomu.
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Znalost PPI Ize vyuzit k:

e priradit domnélé role necharakterizovanym proteinim

e pridat jemné detaily o krocich v rdmci signdlni cesty

e charakterizovat vztahy mezi proteiny, které tvori multimolekularni komplexy, jako je napriklad
proteazom (= proteinovy komplex, ktery provadi degradaci nepotfebnych, nebo poskozenych
protein()

Ptiklad lidského interaktomu CCSB-HI1 obsahujici 1549 protein(i (kolec¢ka) a 2754 interakci (Cary) je
ukazany na obrazku nize.
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3 - Otevirani praduchu rostlin

Rostliny ztraceji vodu a prijimaji oxid uhli¢ity mikroskopickymi pdry (= pradduchy = stomata), z nichz kazdy je
vytvoren/regulovan parem tzv. svéracich bunék. BEéhem sucha rostlinny hormon kyselina abscisova (ABA)
inhibuje otevirdni priduchd a podporuje uzavirani priduch(, ¢imZ podporuje zachovani vody. Bylo zjisténo,
Ze na regulaci objemu svéracich bunék a tim i pridduchd pomoci ABA se ucastni desitky bunécnych
komponent.

Na zakladé experimentdlnich méreni a aplikovanim systémového pristupu byl vytvorend sit popisujici
prenos signdlu svéracich bunék pro uzavrieni priduchd vyvolané ABA a na zdkladé toho byl vytvoreny
dynamicky model tohoto procesu. Model zachycuje regulaci vice nez 40 identifikovanych sitovych
komponent a dobfe se shoduje s predchozimi experimentalnimi vysledky jak na drovni drahy, tak na
fyziologické urovni celé burky. Simulaci naruseni gen( a farmakologickych intervenci bylo ddle zjisténo, Ze
sit je odolnd vici vyznamné ¢asti moznych poruch. Dalsi analyza modelu odhalila nové predpovédi a to,
napriklad, Ze naruseni depolarizace membrdny, odtok aniontli, reorganizace aktinového cytoskeletu,
zvyseni cytosolického pH, draha fosfatidové kyseliny, nebo odtok K* prostrednictvim pomalé aktivace K-
kanalG v plazmatické membrané vedou k nejsilnéjSimu snizeni citlivosti svéracich bunék na ABA.

Simulace stomatalni odezvy, jak jsou odvozeny z modelu, poskytuji ucinny nastroj pro identifikaci
kandidatskych manipulaci, které maji nejvétsi sanci poskytnout zvySenou toleranci vtici stresu ze sucha, a
pro stanoveni priorit budoucich experimentdlnich méreni a analyz.

Model popisujici roli ABA na funkci priducht je ukdzany na obrazku nize (Cervené enzymy, zelené proteiny,
modre ¢asti membranového transportu a oranzové druhotné latky a malé molekuly).
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4 — SYBILA (latinsky sibulla = prorok) — SYstems Blology LAboratory, http://sybila.fi.muni.cz

http://www.e-photosynthesis.org

BioSystems 103 (2011) 115-124

Contents lists available at ScienceDirect

BioSystems

journal homepage: www.elsevier.com/locate/biosystems

E-photosynthesis: Web-based platform for modeling of complex photosynthetic

processes
David Safranek?, Jan Cerveny ¢+, Mat&j Klement?, Jana PospiSilovd?, Lubo$ Brim?, Du3an Lazar9,
Ladislav Nedbal-¢

3 Systems Biology Laboratory, Faculty of Informatics Masaryk University, Botanickd 68a, CZ-60200 Brno, Czech Republic
b Institute of Systems Biology and Ecology, Academy of Sciences, Zdmek 136, (Z-37333 Nové Hrady, Czech Republic

¢ Photon Systems Instruments, Ltd., Koldtkova 39, (Z-62100 Brno, Czech Republic

d Laboratory of Biophysics, Faculty of Science, Palacky University, TF. Svobody 26, 771 46 Olomouc, Czech Republic

PHOTOSYNTHETICA 47 (4): 483-498. 2009

Modelling of light-induced chlorophyll @ fluorescence rise
(O-J-I-P transient) and changes in 820 nm-transmittance signal

of photosynthesis
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D. LAZAR

Laboratory of Biophysics, Faculty of Science, Palacky University, Tr. Svobody 26, 771 46 Olomouc, Czech Republic”
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Porovnani experimentdlnich méreni (levé sloupce v dvojici sloupctd) s prisluSnymi simulacemi (pravé
sloupce v dvojici sloupctl):
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5 — DREAM (= Dynamic Regulation of photosynthEsis in light-Acclimated organisMs) — studium regulaci
fotosyntézy pomoci méreni vynucenych oscilaci a jejich analyza pomoci metod identifikace a analyzy
systému a nasledného matematického modelovani
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normalized difference of incident light,
Chl fluorescence, 1830, and P515

quantum yields, normalized difference of pmf and its parts,
normalized difference of incident light and Chl fluorescence, 1830, and P515
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