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Wizualizacja struktury przestrzennej biatek

e Krotki wstep teoretyczny. Przedstawienie najwazniejszych informacji zwigzanych ze strukturg
tréjwymiarowg biatek, ich fatdowaniem (protein folding) oraz metodami poznawania struktur
przestrzennych biatek. Studenci aktywnie uczestniczg we wstepie.

*  Wizualizacja struktury cytochromu b

= 7 bazy danych NCBI ,,Structure” pobierz strukture 3d cytochromu b i zapisz go na
dysku H:\ Skad sie te struktury tam biorg?

(Wskazowka: Nie wszystkie sekwencje biatek maja poznang strukture 3D)
= Dla jakiego organizmu mozemy znalez¢ szukang strukture w tej bazie danych?
=  Otworz pobrang strukture w notatniku. Opisz ,,format” danych
= Otworz pobrang strukture w programie Cn3D
=  Zapoznaj sie z prostym interfejsem programu

= |le domen posiada to biatko? Wymien i scharakteryzuj

e Wizualizacja struktury biatka p53

=  Pobierz z bazy danych strukture biatka p53 i otworz jg w programie Cn3D. Jest to
sekwencja dimeru o numerze dostepu 76523

=  Pobierz takze strukture tetrameru p53 o numerze dostepu 69151
= Zapoznaj sie z budowag biatek. Postaraj sie znalezé jak najwiecej roznic i podobienstw
= Jak oddziatuje p53 z DNA? Wymien struktury uczestniczgce w tym oddziatywaniu.

*  Wymagane wiadomosci
= Hierarchia struktur biatek (I-rzedowa, llI-rzedowa, itd.) Posttranslacyjne modyfikacje
= Budowa biatek i aminokwaséw
= Budowa i rodzaje DNA (szczegdétowo)

=  Fatdowanie biatek



