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Warunki zaliczenia

Wykład: 15 godz.
Laboratorium: 15 godz.

Wykład 
Zaliczenie wystawiane jest studentom, którzy uzyskali min. 50% z puli wszystkich możliwych punktów z pisemnego zaliczenia. 

Projekt/Laboratoria/Ćwiczenia 
Zaliczenie wystawiane jest studentom, którzy uczestniczyli we wszystkich zajęciach oraz zebrali min. 50% z puli wszystkich możliwych punktów z 
pisemnych zaliczeń i/lub złożyli w terminie pisemne raporty z wykonanych zadań. 

Ocena końcowa 
Ocena końcowa z modułu jest pochodną liczby punktów z zajęć modułu: 

K=SUMA(an*w*Sn) 

an -współczynnik wagowy dla składnika modułu Sn, 

w-współczynnik uwzględniający termin zaliczenia, odpowiednio 1,0, 0,9, 0,8 dla I, II, III terminu 



Zakres materiału

WYKŁADY

● Rozumie cel inżynierii białek terapeutycznych oraz metody służące jego osiągnięciu.
● Zna i rozumie techniki bioinformatycznej charakterystyki białek i ich rekombinowanych pochodnych.
● Zna i rozumie techniki molekularne służące otrzymywaniu białek rekombinowanych.
● Zna i rozumie techniki izolowania, oczyszczania i charakteryzacji białek rekombinowanych.

Laboratorium

Wykorzystanie metod in-silico w celu inżynierii białek w zakresie: 

● analizy sekwencji DNA i białkowych, 
● analizy proteomicznej, 
● analizy strukturalnej.

Laboratorium

● Raport przedstawiający charakterystykę in-silico wybranego białka oraz 
wybrane aspekty jego inżynierii

● e-learning PRz
Kurs: Inżynieria białek terapeutycznych (2023/24L)
Hasło: IBT{1-2}

● Microsoft Sway: https://sway.office.com/
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MQEKTKRIIK EDIEAVRAYS DCFDVEMPDL DENGEVIGLP APYPREVAGT    50
VRSGYRIYDL AKKAKERGWP IQNPILGRNT AEETYGESQE MYAYADKFDE   100
TLFHFVHAEA TRHIDPLKGR ELINQSRGKG GITPIGEREF IAMGGGSKHP   150
VRINATGDTP HLSIINALIA GFDGTDIGPV IHVHFGGRGI HDYKTKVVNG   200
YKAIQICAEN NIFVQLDSHK HLNNIGGTDG MALAMCLLSE GLAVHAGLPW   250
ELSAIQMNVA GINIYADLAV MRAFRKACHS KSIIAVPETF QNPPGNLVAE   300
AAHFSRMAVT AKLGGADFYR PKAAESVGIP TGDSMGQAIW GTEDVFGHVV   350
NPDIQSPVID AREAEIIDEA LAVLEATLHL EGLTLEAMTD DFWKQWSDEA   400
LIDLIVAAGK AGVLDSQRAA GWDLKRHVVV NRDKDGITRY VKGYTPLGVD   450
ASRCAQSDED VEVHVEKAPT RPEKIVLATV GADAHVNGIN VIREAFQDAG   500
YDVVYLRGMN LPESVAEVAA EVGADAVGVS NLLGLGMELF PRVSKRLEEL   550
GLRDKMVVCA GGRIAEKEEE HRQFEEKIQK EGSAFMGMDG FFGPGSSPED   600
CVKIIGDMIN AKKA                                          614

2-methyleneglutarate = 2-methylene-3-methylsuccinate



Inżynieria…

Działalność polegająca na projektowaniu, konstrukcji, modyfikacji i utrzymaniu 
efektywnych kosztowo rozwiązań dla praktycznych problemów, z wykorzystaniem 
wiedzy naukowej oraz technicznej. 

Działalność ta wymaga rozwiązywania problemów różnej natury oraz skali. Bardziej 
ogólnie, inżynieria zajmuje się też rozwojem technologii.

● ‘… projektowaniu, konstrukcji, modyfikacji’ białek i enzymów.
● ‘… z wykorzystaniem wiedzy naukowej oraz technicznej’, tj. metod opartych o np. 

narzędzia bioinformatyczne.
● ‘… rozwiązywania problemów różnej natury oraz skali’, tj. utrzymanie integralności 

strukturalnej i/lub modyfikacja aktywności enzymatycznych.

Budowa molekularna

Koolman, Color Atlas of Biochemistry, 2nd edition



Biocząsteczki 
i ich właściwości

Biokataliza



Aminokwasy

Właściwości 
aminokwasów



Białka

Właściwości białek



Struktura białek

Aktywność 
biologiczna
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Identyfikacja celów



Bioinformatyka

Część eksperymentalna projektów 
badawczych opiera się o 
eksperymenty prowadzone:

● in vivo
wewnątrz żyjącego organizmu;

● in vitro
w probówce (w szkle);

● in silico
na komputerze (w krzemie);

Symulacje komputerowe w oparciu o 
bazy danych i analiza uzyskanych 
danych to główne obszary aktywności 
badań bioinformatycznych.

Identyfikacja 
sekwencji

Homologia to podstawowe zjawisko odzwierciedlające 
wzajemną relację między dwoma lub większą liczbą 
jednostek.

Dwie cząsteczki są homologiczne gdy pochodzą od 
jednego przodka.

Homologi można podzielić na:

Paralogi czyli homologi występujące w obrębie 
jednego gatunku.

Paralogi często różnią się funkcjami biochemicznymi.

Ortologi czyli homologi występujące w różnych 
gatunkach. 

Funkcja biochemiczna zostaje zachowana.



Identyfikacja 
homologów

Homologia przejawia się często 
znaczącym podobieństwem w:

● sekwencji nukleotydowej;
● sekwencji aminokwasowej;
● strukturze przestrzennej.

Problem: Identyfikacja w oparciu o 
którą cechę będzie najwydajniejsza? 

Dopasowanie 
sekwencji

Klasyfikacja przyrównań 
(ang. sequence alignment):

● nukleotydowej:
cztery elementy porównawcze 
w tripletach.

● sekwencji aminokwasowej:
20 jednostek porównawczych.

● strukturze przestrzennej:
struktura I, II, III, IV rzędowa 
definiująca przestrzenne 
ułożenie atomów.



Przyrównanie doskonałe

1:1
Przesunięcie sekwencji względem 
siebie i obliczenie punktacji 
przyrównania (ang. score).
1:1 + przerwa (ang. gap)
Celem lepszego  dopasowania 
wprowadza się w sekwencję przerwy 
celem kompensacji insercji lub 
delecji nukleotydów.

Zmiany ewolucyjne

Mutacje (zmiana tożsamości, usunięcie lub dodanie aminokwasu/domeny) 
na poziomie genetycznym zachodzą tylko w określonych warunkach i gdy nie 
wpływają na strukturę lub funkcję kodowanego białka

Problem: jak ocenić podobieństwo sekwencji uwzględniając zmiany 
ewolucyjne?



Kod DNA
Cechy kodu DNA:

• Trójkowy

• Niezachodzący

• Bezprzecinkowy

• Zdegenerowany
różne kodony umożliwiają kodowanie tego samego 
aminokwasu, tzn. prawie wszystkie aminokwasy mogą być 
zakodowane na kilka sposobów. 
Część zmian w informacji genetycznej w wyniku mutacji nie 
znajduje swojego odbicia w sekwencji aminokwasów.

• Jednoznaczny

• Kolinearny

• Uniwersalny

Ewolucja białek

Zmiany ewolucyjne mogą zachodzić w dwóch 
obszarach sekwencji:

• kluczowym, czyli obszarze odpowiedzialnym za konkretną 
funkcję biologiczną;

• powłoce, czyli obszarze  odpowiedzialnym za uformowanie 
struktury białka ale nie biorącym bezpośredniego udziału w 
katalizie.

Zachodzące mutacje w obszarze kluczowym mają tendencję do 
zamiany aminokwasów na inne o podobnych właściwościach 
fizykochemicznych.
Np. zamiana hydrofobowych aminokwasów w rdzeniu białka 
(Leu, Ile, Val).



Macierze substytucji
Problem: Jak przyrównać sekwencje zawierające 
mutacje?

Ocenie jakości przyrównani sekwencji białek 
zawierających mutacje służą macierze substytucji (ang. 
substitution matrices).

Służą one do oceny podobieństwa pomiędzy 
aminokwasami i obliczenia punktacji dla konkretnego 
wariantu przyrównania.

Uwaga: przerwa w sekwencji ma zawsze ujemną wartość 
punktową!

Typowe macierze

PAM (ang. Accepted Point Mutation)
PAM250 to macierz zawierająca punktację dla drogi ewolucyjnej równej 250 
akceptowalnym mutacjom punktowym na 100 reszt aminokwasowych.
Macierze PAM oblicza się przez przyrównanie i porównanie zmian 
ewolucyjnych w blisko spokrewnionych białkach a następnie ekstrapoluje się 
te wartości na dalsze ‘odległości’ ewolucyjne.



Typowe macierze

BLOSUM (ang. BLOcks SUbstitutio Matrix)
Punktację macierzy BLOSUM ustala się w oparciu o przyrównanie i 
porównanie segmentów sekwencji ewolucyjnie spokrewnionych białek.
Im mniejszy numer identyfikacyjny macierzy BLOSUM tym dłuższa odległość 
ewolucyjna.

PAM vs. BLOSUM

PAM250, PAM100
BLOSUM62, BLOSUM50



Zasoby internetowe
Portale:

• European Bioinformatics Institute (EBI)
http://www.ebi.ac.uk/

• National Center for Biotechnology Information (NCBI)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

• Expert Protein Analysis System (ExPASy)
http://expasy.org/

http://expasy.org/

