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Pérmbledhje

Sistemet biologjike jané sisteme komplekse pér nga pérbérja dhe sjellja. Interesi yné
pér studimin e tyre éshté i madh, meqgenése shumé aktivitete té genésishme té jetés
soné varen prej tyre. Té dhénat e grumbulluara pér kéto sisteme dhe sjelljet e tyre
jané té pérmasave dhe véshtirésive t& médha, gé nuk mund té pérpunohen dhe
studiohen nga njeriu pa ndihmén e makinave dhe programeve. Prandaj, ne kemi
interes té zhvillojmé metoda pér modelimin e sistemeve biologjike, né ményré gé t’i
pérpunojmé kéto sisteme automatikisht. Kéto metoda modelimi duhet té paragesin té
gjitha tiparet e sistemeve. Algjebrat e progeseve rezultojné té jené metoda modelimi
gé kapin té gjitha karakteristikat e sistemeve biologjike. Né kété punim, do té
pérgéndrohemi né modelimin dhe analizimin e sistemit té reaksioneve té biosintezés
sé alaninés tek E.Coli K-12 népérmjet njé algjebre té pérshtatshme procesi.

Abstract

Biological systems demonstrate complex composition and behavior. Their studying
is of paramount interest to us, as many of our vital activities depend on them. The
amount of data collected to-date on biological systems and their level of complexity
make it impossible for humans to perform their studies without the support of
computational means. Thus, it is of interest to develop modeling techniques for
biological systems. These techniques should capture all properties of such systems.
Process algebra are computational modeling techniques that prove to be adequate for
representing biological systems. In the scope of this work, we will focus on the
modeling and simulation of the super pathway of alanine biosynthesis in E.Coli K-
12, using a suitable process algebra.

Fjalékyce: modelim, simulim, algjebra procesi, sisteme biologjike.
Hyrje

Studimet e béra né dekadat e fundit né fushén e biologjisé kané prodhuar sasi
té médha té dhénash biologjike. Zhvillimet e shpejta teknologjike ofrojné
kapacitete pér ruajtjen, pérpunimin automatik dhe analizén e kétyre té
dhénave. Shérbimi gé informatika i ka béré shkencave gé studiojné jetén pér
té pérpunuar automatikisht dhe studiuar té dhénat voluminoze gé u
grumbulluan, ka ¢uar né zhvillimin e bioinformatikés.

Bioinformatika i studion sistemet komplekse biologjike si té pérbéra nga
pjesé. Sistemet mund té studiohen si bashkim i pjeséve pérbérése gé
ndérveprojné me njéra tjetrén dhe cdo pjesé pérmban mjaftueshém
informacion pér té shpjeguar kompleksitetin e té gjithé sistemit. Duke
studiuar pjesét e vecanta, éshté shpesh e pamundur té kuptohen sjellje té té
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gjithé sistemit biologjik (Priami & Quaglia, 2004 1). Lind nevoja e krijimit té
modeleve té sistemeve biologjike. Duke pasur modele, mund té ngrihen
hipoteza pér sjelljen (dinamikén) e sistemeve dhe té kryhen eksperimente pér
té provuar vértetésiné e hipotezave. Krijimi i modeleve té ekzekutueshme
nga programe mundéson simulime kompjuterike té sistemeve té paragitura
nga kéto modele, pra kryerjen e eksperimenteve népérmjet kompjuterave.
Rezultatet e eksperimenteve té tilla mund té vértetojné ose té hedhin poshté
hipotezat fillestare.

Studimi i organizmave dhe i progeseve gé ndodhin tek ta si sisteme
komplekse qgé ndérveprojné, kérkon zhvillimin e metodologjive dhe
teknologjive té pajisura me mekanizma gé integrojné sasi té médha té
dhénash dhe gé derivojné prej tyre modele dinamike té cilat mund té
analizohen dhe simulohen pér t’i dhéné studiuesve mjaftueshém
informacione té vlefshme pér eksperimentet reale laboratorike.

Jané zhvilluar metodologji té ndryshme pér modelimin e sistemeve
biologjike. Secila metodologji trajton nivele té ndryshme kompleksiteti dhe
abstragimi. P.sh. modelet e kinetikés kimike i paragesin progeset gelizore si
njé sistem reaksionesh kimike té dallueshme nga njéri tjetri. Térésia e
gjendjeve né té cilat mund té ndodhet sistemi dhe kalimi nga njéra gjendje né
tjetrén pércaktohet nga sasia e molekulave té pranishme né progeset gelizore
(Priami & Quaglia, 2004). Kinetika kimike analizohet duke pérdorur
ekuacionet diferenciale. Kéto ekuacione supozojné ¢gé variablat e
pérshkruara prej tyre kané gjithmoné vlera té vazhdueshme dhe gé proceset
gé ato paragesin jané deterministe. Kéto dy supozime e thjeshtojné shumé
njé sistem biologjik, i cili shpesh ka pjesé diskrete dhe sjellje jo deterministe,
por me devijime rastésore (Priami & Quaglia, 2004 I).

Bazat e té dhénave funksionale me objekte ruajné informacione pér sistemin
e reaksioneve molekulare dhe jané mekanizma pér studimin e sistemeve
biologjike. Té tilla jané EcoCyc (Karp et al. 1999), MPW (Selkov et al.
1998), GeNet (Kolpakov et al. 1998). Kéto baza pérdorin objekte pér té
realizuar paragitje hierarkike té njésive molekulare. Shumica e bazave té té
dhénave ofrojné paragitje grafike dhe mjete pér kérkimin e té dhénave gé
jané ruajtur né to. Bazat e té dhénave funksionale jané mekanizma shumé té
miré pér ruajtjen, organizimin dhe vizualizimin e té dhénave té sistemeve té
reaksioneve molekulare, megjithaté, ato ofrojné pak ose aspak mundési pér
simulime té reaksioneve, pra nuk kané kapacitete pér studimin e dinamikés
sé sistemeve (Priami & Quaglia, 2004 I).

Metodat e sipérpérmendura, por edhe té tjera gé jané zhvilluar dhe qé
pérdoren pér modelimin e sistemeve biologjike, nuk ofrojné mekanizma pér
té paragitur njékohésisht pjesét pérbérése dhe dinamikat e sistemit si dhe pér
té realizuar analiza dhe simulime.

Algjebrat e proceseve kané elementé té cilat zgjidhin problemin e mésipérm
(Priami & Quaglia, 2004 1). Algjebrat pércaktohen nga njé bashkési
rregullash sintaksore dhe semantike. Rregullat jané té tilla gé lejojné té
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pércaktohen sjelljet e mundshme té sistemeve gé do té paragiten prej
algjebrave. Algjebrat e progeseve jané ideuar fillimisht pér té modeluar
sistemet e njékohshme, dmth sisteme né té cilat ekzistojné njékohésisht
shumé njési, gé kryejné detyrat e tyre paralelisht dhe jané né gjendje té
sinkronizohen me njéra tjetrén. Njésité shikohen si procese. Algjebrat e
progeseve pércaktojné procese dhe veprime. Veprimet, té cilat ndodhin sipas
rregullave gé té pércaktuara né algjebér, shkaktojné kalimin e procesit nga
njé gjendje né tjetrén, ose shndérrimin e tij né njé process tjetér. Algjebrat
ofrojné mekanizmat pér té paragitur komunikimin/ sinkronizmin e progeseve
me njéri-tjetrin dhe faktorét e jashtém qé marrin pjesé né komunikim. Kéto
tipare béjné gé népérmijet algjebrave té progeseve t& modelohen pérbérésit
strukturoré té sistemeve si procese, sjelljet e sistemeve si sekuencé
veprimesh dhe komunikimesh me procese té tjera dhe evolimet e mundshme
té tyre (Milner, 1989; Milner, 1999).

Sistemet biologjike jané té pérbéra nga komponente té cilat mund té
shikohen si procese gé jané aktive njékohésisht dhe gé konkurrojné pér
burime fizike, té nevojshme pér té zhvilluar aktivitetet e tyre. Pérdorimi i
burimeve nga progeset gé arrijné t’i fitojné ato dhe marrja e mesazheve nga
mjedisi i jashtém pércaktojné sjelljen e ardhshme té té gjithé sistemit. Marrja
e mesazheve éshté njé element probabilitar né sjelljen e sistemeve
biologjike, prandaj sjelljet e tyre jané shpesh jo deterministe (Priami &
Quaglia, 2004 1).

Sistemet biologjike jané komplekse si né ndértimin e tyre, ashtu edhe né
sjellje. Prandaj, éshté pothuajse e pamundur gé njé sistem biologjik té
paragitet si njé i téré duke pérdorur metoda formale. Pér té kontrolluar
kompleksitetin gjaté studimit té tij, éshté e nevojshme qé sistemi té paragitet
si kompozim i pjeséve pérbérése té cilat ndérveprojné. Kété nevojé e
plotésojné plotésisht algjebrat e proceseve, té cilat jané té konceptuara
pikérisht né kété ményré - pra qé té paragesin procese gé ndérveprojné né
kontekstin e njé sistemi té ploté (Priami & Quaglia, 2004 ).

Modelet e sistemeve gé krijohen népérmijet algjebrave jané modele qé
ekzekutohen. Pra, ndértohen programe @é implementojné térésiné e
rregullave sintaksore dhe semantike té algjebrave dhe gé lexojné dhe
interpretojné modelet e paragitura népérmijet tyre. Algjebrat e progeseve
ofrojné edhe mekanizma pér paragitjen e elementéve sasiore (Milner, 1989;
Milner, 1999) gé pérshkruajné apo pércaktojné sjelljet e pjeséve té sistemeve
biologjike. Ky tipar shfrytézohet nga programet gé interpretojné modelet e
paragitura népérmjet algjebrave té progeseve, pér té ofruar funksionalitetet e
simulimit né kompjutera té sistemeve. Pra, népérmjet kétyre programeve dhe
duke pérdorur té dhéna sasiore mund té realizohen eksperimente in silico pér
studimin e sjelljeve té sistemeve biologjike. Ky éshté edhe géllimi kryesor i
ndértimit t€ modeleve, né ményré gé sistemet té analizohen me kompjutera,
duke shmangur eksperimente laboratorike té shumta, té shtrenjta dhe té
komplikuara.
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Materiali dhe metodat

Algjebra e proceseve e pércaktuar né (Priami & Quaglia, 2004 1I) dhe
(Priami & Quaglia, 2005) éshté ideuar posacérisht pér paragitjen e sistemeve
biologjike. Né kété kontekst, pérve¢ strukturave gé paragesin progese gé
ndérveprojné, kjo algjebér ka edhe mekanizma pér té trajtuar natyrén jo
deterministe té sistemeve biologjike. Proceset né kété algjebér quhen bio-
procese dhe paragiten vizualisht népérmjet njé drejtkéndéshi, si né figurén 1:

X:A

x(y).B | x’z.B’

Figura 1. Bio-proges.

Bio-progesi A komunikon me mijedisin e jashtém népérmjet kanalit té
komunikimit (portés) x. Pjesét pérbérése té kétij bio-progesi jané progeset
X(y).B dhe x’z.B, té cilat ekzistojné paralelisht dhe né varési té kushteve
mund té aktivizohet njéri ose tjetri. x(y) dhe x ’z tregojné veprime gé mund té
kryhen pérpara sesa té aktivizohet progesi B. Sigurisht, né njé pércaktim té
ploté progesi B do té kishte pércaktimin e tij, sipas rregullave semantike dhe
sintaksore té algjebrés.

(Dematte et al. 2008) paragesin platformén Beta Workbench, e cila
implementon algjebrén e pérshkruar shkurtimisht mé lart. Kjo platformé
ofron komponente me ndérfage grafike (Designer-i). Kéto komponente
mundésojné krijimin dhe pérdorimin e bio-proceseve gé paragesin njési
biologjike. Njésité biologjike jané komponente gé ndérveprojné né model
pér té realizuar funksione biologjike, psh. proteinat, enzimat, pérbérje
organike ose inorganike, geliza ose inde. Bio-progeset kané lidhéza, té cilat
shérbejné pér té paragitur kanalet e komunikimit (ndérfagen) té njésisé
biologjike me njési té tjera té jashtme. Shembuj té lidhézave jané receptorét
e gelizave. Platforma ofron dhe funksionalitetin e simulimit té sistemeve té
modeluara me mekanzimat e sipérpérmendur. Autorét kané pérdorur
algoritmin e njohur Gillespie (Gillespie, 1976) pér simulimin e sjelljes
rastésore té sistemeve.

Modeli i ndértuar mund té simulohet duke pérdorur parametra té ndryshém
té sasive dhe té aftésisé ndérvepruese (afrimiteti) té njésive biologjike.
Rezulatet e simulimeve shfagen vizualisht né trajtén e grafikéve. Ndértuesi i
modelit mund té analizojé grafikét dhe té arrijé né pérfundime pér sjelljet
dhe ndérveprimet e njésive biologjike.

Pér té ilustruar pérdorimin e algjebrés sé pérshkruar dhe té platformés gé e
implementon até, kemi zgjedhur modelimin e sistemit té reaksioneve Q&
ndodhin né gelizé gjaté sintezés sé alaninés tek E.Coli K-12.
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Reaksionet gelizore té sintezés sé alaninés tek E.Coli K-12

Aminoacidet luajné rol thelbésor né ndértimin e proteinave dhe né reaksionet
metabolike. Alanina éshté njé aminoacid o dhe izomeri L i saj éshté njé nga
20 aminoacidet gé ndértojné proteinat (Keseler, 2010).

Biosinteza e alaninés tek E.Coli K-12 ndodh pérgjaté tre reaksioneve té
vecanta (Keseler, 2010).Ato jané:

1-Biosinteza e Alaninés |

Né kété reaksion ndodh transferimi i njé grupi amino nga njé molecule
a-ketoisovalerat dhe njé molecule L-glutamat formohet njé molecule
a-ketoglutarat dhe njé molekule L-valine. Ky reaksion ndodh né
praniné e enzimés Transaminaze B (ilvE). Nga L-glutamati krijuar dhe
nga njé molecule pyruvat largohet pérséri njé grup amino dhe
formohet L-alanine dhe a-ketoisovalerat. Ky reaksion zhvillohet né
praniné e enzimés Transaminaze C (actA).

2-Biosinteza e Alaninés 11

Ky reaksion realizon konvertimin e acidit a-ketopyruvat né a-
aminoacidin  korrespondues L-alanine,népérmjet transaminimit.
Reaksioni realizohet né prani té enzimés glutamate-piruvate
aminotransferase (alaC) dhe né prani té L-glutamat, gé luan rolin e
dhuruesit té grupit amino.

3-Biosinteza e Alaninés 111

Ky reaksion katalizohet nga enzima cysteine desulfuraze(iscS) dhe
shndérron L-cysteine né L-alanine.

Lista e ploté e reaksioneve gé ndodhin éshté:

2-keto-isovalerate + L-glutamate <valinetansaminaseilVE > | .yaline + 2
kétoglutarate

pyruvate + L-valine < -Jaline-pyruvate aminotransferase avtA____~ | _alanine + 2-

keto-isovalerate

cysteine desulfurase iscS

L-cysteine + a protein L-cysteine <
S-sulfanylcysteine

> L-alanine + protein-

L-glutamate + pyruvate < glutamate-pyruvate aminotransferase alaB

+ L-alanine
L-alanine < dadX,_Alanine racemase alr ___ S D-alanine

> 2-ketoglutarate
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Modelimi i sistemit té reaksioneve té sintezés sé alaninés

Modeli (bio-proceset dhe ndérveprimet mes tyre) i sistemit té reaksioneve té
pérmendura mé lart né platformén Beta Workbench éshté si mé poshté (Bimbari,
2014):

let b_ilve:bproc = #(x,t_ilve_nat glut)[ rep ep?().p_b_ilve_ mod | p_b_ilve mod 1];

1)

let b_glut:bproc = #(x,t_glut_ilve_nat)[ x!().ch(x,t_kgr).nil ]; (2)

Iflst]b_kivr:bproc:#(x,t_kivr_iIve_mod)[x!().ch(x,t_val).x!().ch(x,t_ala).x!().ch(x,t_(dz;ﬂa).n

i]; 3

let p_b_ilve_res:pproc = x?().ch(x,t_ilve_nat_glut).ep!().nil; (4)

let p_b_ilve_mod:pproc = x?().ch(x,t_ilve_mod_kivr).p_b_ilve_res; (5)

let b_avta:bproc = #(x,t_avta_nat_pyr)[ rep ep?().p_b_avta_mod | p_b_avtazn;od 1;
6

let b_pyr:bproc = #(x,t_pyr_avta_nat)[ x!().ch(x,t_kivr).nil ]; @)

let p_b_avta_res:pproc = x?().ch(x,t_avta_nat_pyr).ep!().nil; (8)

let p_b_avta_mod:pproc = x?().ch(x,t_avta_mod_val).p_b_avta_res; 9

let b_iscs:bproc = #(x,t_iscs_nat_plcys)[ rep ep?().p_b_iscs_mod | p_b_iscs_(m(;))d 1;
1

let b_plcys:bproc = #(x,t_plcys_iscs_nat)[ x!().ch(x,t_psulf).nil ]; (11)

let b_cys:bproc = #(x,t_cys_iscs_mod)[ x!().ch(x,t_ala).x!().ch(x,t_dala).nil]; (12)

let p_b_iscs_res:pproc = x?().ch(x,t_iscs_nat_plcys).ep!().nil; (13)

let p_b_iscs_mod:pproc = x?().ch(x,t_iscs_mod_cys).p_b_iscs_res; (14)

let b_alr:bproc = #(x,t_alr_ala)[ rep x?().nil ]; (15)

let b_dala:bproc = #(x,t_dala) [ nil ]; (16)

let p_b_alab_res:pproc = x?().ch(x,t_alab_nat_glut).ep!().nil; an

let p_b_alab_mod:pproc = x?().ch(x,t_alab_mod_pyr).p_b_alab_res; (18)

Rezultatet dhe diskutime

Pér modelin e reaksioneve té biosintezés sé alaninés tek E.Coli K-12 jané
realizuar dy simulime népérmjet simulatorit té platformés Beta Workbench.

Simulimi i paré i reaksioneve béhet duke zgjedhur té njéjtin pérgéndrim
molekulash pér secilén substancé, pérvec sasisé sé enzimés alanine racemase, e
cila éshté zgjedhur sa trefishi i sasive té tjera, mgs ajo vepron me alaninén e
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sintetizuar nga tre reaksionet e biosintezés. Synimi éshté té studiohet népérmjet
simulimit ritmi i ndryshimit té pérgéndrimit té secilés substancé té reaksionit dhe
té vlerésohet sasia e alaninés sé prodhuar. Ne presim gé sasia e alaninés sé
formuar té jeté sa trefishi i sasisé sé substancave pjesémarrése (megenése jané
tre reaksione pérgjegjése pér sintezén e saj). Me kalimin e kohés, presim gé sasia
e substancave hyrése né reaksion té zvogélohet, sasia e enzimave té mbetet e
pandryshuar dhe té rritet sasia e alaninés sé prodhuar.

Simulimi i dyté i reaksioneve béhet duke pérgjysmuar pérgéndrimin e
substancave té enzimave té reaksioneve né krahasim me pérgéndrimet e
reaktantéve, me géllim vlerésimin e sasisé sé prodhuar té alaninés dhe kohés sé
nevojshme pér prodhimin e saj né krahasim me simulimin e paré. Pritet qé sasia
e sintetizuar e alaninés té jeté sa trefishi i sasisé sé substancave hyrése, ndérsa
koha e sintezés pritet té jeté mé e gjaté sesa né simulimin e paré.

Interpretimi i rezultateve béhet duke pérdorur komponenten Beta Plotter té
platformés.

Simulimi |
Pér kété simulim zgjedhim sasité e méposhtme té molekulave pér substancat gé
marrin pjesé né reaksion:

1000 b_ilve, 1000 b_glut, 1000 b_kivr, 1000 b_avta, 1000 b_pyr, 1000 b_iscs,
1000 b_plcys ,1000 b_cys, 1000 b_alab, 1000 b_Iglut, 2000 b_pyru, 3000 b_alr.

Afrimitetet pér substratet e enzimave zgjidhen (1, 1, 1), ndérsa ato pér produktet
(0, 1, 0). Kéto zgjedhje jané béré né kushtet e mungesés sé vlerave té plota dhe
té sakta té numrit t¢ molekulave gé marrin pjesé né reaksion.

Grafiku gé paraget sasiné e sintetizuar té D-Alaninés jepet né figurén 2.
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Figura 2. Sinteza e alaninés, ndryshimi i pérgéndrimit t& substancave té reaksionit me
kalimin e kohés.

ki Reagent2 Reagentl ReactionType Productl Product2
1 M_41 unbing 5_61 S_b_alr
2 M_49 —ubind

3 M_3 unbind

4 M_43 ynbing

5 M_2 bimbingd M_12

6 M_45 unbind S_60 S_45

7 M_23 unbind S_47 S_b_kivr
8 M_38 unbing | Sbises S_61
9 M_22 bimbing M_35

1 M_21 bimbind M_28

1 S_b_kivr 5_47 bing . M_23

1. M_21 unbind 538 . Sbopyu |
T eae— M_1

1. S_b_alr 5_61 bind M_41

1. M_10 unbind 54 542
1. M_27 unbind S_b_ilve 5_60

1 M_4 unbind s b_pyr (NS
1 M_41 bimbind M_42

1. M_45 bimbing, . M_46

2. S_45 S_60 bind M_45

2| Sbopyu S 38 bind M_21

2. M_2 unbind S_b_glut S_b_ilve
2 M_1 bimbind M_8&

2 M_31 unbind S_b_alab 5_61

2 M_23 bimbing M_24

2 M_19 unbind 5_44 5_45

2 M_7 unbind S_38 539

2 S_b_ilve S_b_glut hing M_2

2 S b alab  [NNSIENOGENNN oo M_3

Figura 3. Substancat gé marrin pjesé né reaksion. Ngjyrat e substancave pérputhen me
ato té pérdorura né grafikun e figurés 2.
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Sic duket nga grafiku, pérgéndrimi i D-alaninés, i paragitur nga kurba blu, rritet
me kalimin e kohés dhe arrin vlerén pérfundimtare 3000 molekula kur e gjithé
L-alanina shndérrohet né izoformin D.

Secili nga tre reaksionet kryesore prodhon 1000 molekula L-alaniné. Ky numér
pérputhet me numrin e molekulave substrat té pércaktuara né fillim.

Kurbat gé paragesin formimin e produkteve té ndérmjetme népér reaksione
pérputhen né fakt me trajtén kurbave té reaksioneve enzimatike. Variacionet né
numrin e molekulave dhe né vlerat e afrimiteteve shkaktuan ndryshime té
pritshme té pjerrésisé sé kurbave.

Pérgéndrimi i pérgjithshém i enzimave té reaksionit té fundit nuk ndryshon gjaté
reaksionit. Ai paragitet népérmjet kurbés sé verdhé. Rénia fillestare e
pérgéndrimit tregon gé molekulat e enzimés u bashkangjiten molekulave té
substratit dhe fillimisht ritmi i kétij bashkimi é&shté i larté, ndérsa mé pas
stabilizohet. E njéjta prirje vérehet edhe me pérgéndrimet e enzimave té
reaksioneve té tjera. Megjithaté, gjaté gjithé kohés ka ruajtje té pérgéndrimit té
enzimave, né formén e molekulave té lira dhe té komplekseve enzimé-substrat.

Simulimi 11

Pér kété simulim zgjedhim té zvogélojmé numrin e molekulave té té gjitha
enzimave gé marrin pjesé né kéto reaksione. Konkrektisht, vlerat jané:

500 b_ilve || 1000 b_glut || 1000 b_kivr || 500 b_avta || 1000 b_pyr || 500 b_iscs ||
1000 b_plcys || 1000 b_cys || 500 b_alab || 1000 b_Iglut || 1000 b_pyru || 1500
b_alr

Krahasuar me simulimin e paré, né ké&té simulim numri i molekulave té
enzimave éshté sa gjysma e numrit t& molekulave té substratit dhe sa gjysma e
numrit té molekulave né reaksionin e simulimit té paré.

Mgs sasité e substancave pjesémarrése né tre reaksionet e biosintezés sé alaninés
jané nga 1000, atéheré sasia e pritshme e alaninés sé prodhuar né fund té
reaksionit éshté 3000 molekula. Simulimi ka prodhuar kété vleré té pritshme.
Por, krahasuar me simulimin e paré, koha e nevojshme pér té pérftuar analinén
né kéto nivele éshté mé e gjaté. Vihet re gé koha e sintezés nuk éshté sa dyfishi i
kohés né simulimin e paré. Kjo ndodh sepse arrin njé moment gjaté reaksionit qé
sasia e enzimés dhe e substratit barazohen. Pas kétij momenti, pavarésisht se
sasité e molekulave pér enzimat ishin té ndryshme né dy simulimet, pér kushtet e
tjera té pandryshuara, reaksionet ndodhin me té njéjtin ritém té sintenzés sé
alaninés.

Rezultatet e simulimit paragiten né figurén 4.
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Figura4. Sinteza e analinés, ndryshimi i pérgéndrimit té substancave me kalimin e
kohés.

Pérfundime

Sistemet biologjike jané sisteme komplekse jo-deterministe, té pérbéré nga pjesé
gé bashkéveprojné. Bashkéveprimi i pjeséve pércakton gjendjen e ardhshme te
sistemit dhe varet edhe nga faktoré té konteksit.

Studimi i sistemeve biologjike duke i paragitur ato népérmjet programeve
kompjuterike éshté me interes té vecanté pér komunitetin e ekspertéve té
shkencave gé studiojné jetén, por jo vetém. Njé studim i tillé lejon realizimin e
provave eksperimentale té hipotezave té ndryshme népérmjet kompjuterave dhe
programeve, duke kursyer kohén dhe koston e realizimit té tyre né laboratore.
Ky proges njihet si simulimi i sistemeve.

Simulimi i sistemeve me kompjutera kérkon ideimin dhe ndértimin e
mekanizmave pér té paragitur sistemet biologjike né gjuhé té kuptueshme pér
programet kompjuterike. Jané propozuar mekanizma té ndryshme modelimi, por
algjebrat e progeseve jané mekanizmat me instrumentat qé lejojné té paragiten
sistemet jo deterministe biologjike si kompozime té pjeséve ndérvepruese, gé
kalojné né ményré rastésore né gjendjet e tyre.

Me qéllim ilustrimin e parimeve té sipérpérmendura, u modelua népérmjet
algjebrés sé progeseve té implementuar né platformén Beta Workbench zinxhiri i
reaksioneve gé zhvillohen gjaté sintezés sé alaninés tek E.Coli K-12. Modelet u
ndértuan né kété platformé dhe népérmjet simulatoréve u analizuan reaksionet
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me pérgéndrime té ndryshme té substancave pjesémarrése. Rezultatet e marra
nga simulimet kompjutacionale u pérputhén me pritshmérité e ngritura bazuar
mbi parimet biologjike dhe kimike.
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