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Biomacromolecules

• Proteins

• Nucleic acids

• Polysaccharides

• Lipids (?)
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Nucleic acids

wikipedia.org



DNA



Od DNA do Białka



Rybosom
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• 20 types of natural amino-acid types

• Peptides (from 2 to 50 or 100 residues)

• Proteins (from 20 to 34350 (or more) amino-acid 
residues)

• Protein DataBank (PDB) – database with protein 
structures marked by pdb codes (4 letter codes)

– 134 983 Biological Macromolecular Structures 
(and increasing every day)

Proteins
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Białka

• Wielkocząsteczkowe (masa cząsteczkowa od ok. 10 000 do kilku mln Daltonów)

biopolimery, a właściwie biologiczne polikondensaty, zbudowane z reszt

aminokwasów połączonych ze sobą wiązaniami peptydowymi -CONH-. Występują

we wszystkich żywych organizmach oraz wirusach.

Przeciwciało (IgG)

Hemoglobina 

Insulina Kinaza AK1

Ligaza glutaminy
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Tabela kodonów
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5VLZ
virial

capsid



J.P. Tam Pharmaceuticals 2015, 8(4), 711-757 

Wiązania disulfidowe



Bazy białek

• RCSB PDB - http://www.rcsb.org
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PDB file

Name and PDB code

Article with description

Refinement (by MD simulation)

Experimental details
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Sequence (full)

Coordinates

PDB file



Inne bazy

• UniProt - http://www.uniprot.org/
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Sekwencje białek

• Białka homologiczne?
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GPCR
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Receptory 7TM, czyli 
receptory o siedmiu helisach 
transbłonowych są liczną 
grupą receptorów, które 
pośredniczą w m.in.:

• węchu
• smaku
• wzroku
• neurotransmisji
• wydzielaniu hormonów
• chemotaksji
• egzocytozie
• regulacji ciśnienia krwi
• embriogenezie
• wzroście i różnicowaniu komórki
• rozwoju
• infekcjach wirusowych
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GPCR

• 30–40% leków 
oddziaływuje z 
GPCR

• Miliardy USD 
rocznie 
przeznaczane jest 
na znajdowanie 
nowych leków –
ligandów GPCR
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Białka sekwencyjnie podobne

• PSI-BLAST - https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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CASP

• The Critical Assessment of protein Structure 
Prediction

• Ponad 100 grup przewiduje struktury białek tylko 
na podstawie ich sekwencji

• Pomimo 12 edycji (24 lat) problem ten nie jest i 
nie będzie szybko całkowicie rozwiązany

• Przewidywane białka oznaczane są kodami 
T0XXX.



T0763



T0763



T0763
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Pytania i odpowiedzi na zadania

m.mozolewska@ipipan.waw.pl

Zdjęcia, schematy i rysunki zostały zaczerpnięte z internetu.

mailto:m.dabrowski@ipipan.waw.pl
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Zadania (maksymalnie 10 punktów)

1. Proszę wyszukać na stronie http://www.rcsb.org jakie białko jest białkiem 

miesiąca marzec w 2017 roku. 

a) Jakie funkcje w organizmie pełni te białko?

b) Jaki jest kod PDB tego białka?

c) Jaką metodą została otrzymana struktura tego białka?

d) Z jakiego organizmu pochodzi te białko?

2. Wyszukaj białko o kodzie PDB: 5H07

a) Pod jakim kodem UNIPROT się kryje to białko?

b) Jaką funkcję pełni to białko?

c) Ile posiada alfa-helis a ile beta-kartek?

d) Do jakich białek sekwencja tego białka jest podobna? Wymień trzy.

http://www.rcsb.org/
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Zadania (maksymalnie 10 punktów)

3. Wyszukaj w bazie UniProt białko „REST”.

a) Wybierz jedno białko i sprawdź czy jest dostępna dla niego struktura pdb.

b) Jaka jest funkcja tego białka?

c) Z jakich fragmentów składa się te białko?

d) Pobierz sekwencję białka oraz przeprowadź przewidywanie podobnych 

sekwencyjnie białek.

4. Wyszukaj i podaj jakie pakiety R mogą być pomocne przy analizie struktur białek 

np. obliczenie odległości pomiędzy atomami? 

5. Znajdź pakiet do R, który będzie przeszukiwał bazę danych PDB. Wyszukaj w 

wszystkie białka, które posiadają mostki disulfidowe i komplesy białko-DNA.


