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Karta przedmiotu

POLITECHNIKA
GDANSKA

Nazwa i kod przedmiotu

CHEMIA BIALEK | KWASOW NUKLEINOWYCH, PG_00037518

Kierunek studiow

Biotechnologia

Data rozpoczecia studiow

pazdziernik 2022 r.

Rok akademicki realizacji
przedmiotu

2025/2026

Poziom ksztalcenia

| stopnia - inzynierskie

Grupa zajec

Grupa zaje¢ fakultatywnych

Grupa zaje¢ powigzanych z
prowadzonymi badaniami
naukowymi w dziedzinie nauki
zwigzanej z kierunkiem - profil
ogolnoakademicki

Forma studiéw stacjonarne Sposéb realizacji na uczelni
Rok studiow 4 Jezyk wykladowy polski
Semestr studiow 7 Liczba punktéw ECTS 2.0
Profil ksztatcenia ogdlnoakademicki Forma zaliczenia zaliczenie

Jednostka prowadzaca

Wydziaty Politechniki Gdanskiej -> Wydziat Chemiczny -> Katedra Biotechnologii Molekularnej i Mikrobiologii

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcdw)

Odpowiedzialny za przedmiot

dr hab. inz. Rafat Pigtek

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

Formy zaje¢ Forma zajeé Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
i metody nauczania Liczba godzin zaje¢ [30.0 0.0 0.0 0.0 0.0 30
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtos¢: 0.0
Aktywnos$¢ studenta Aktywnos¢ studenta |Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 20 18.0 50
studenta

Cel przedmiotu

Wprowadzenie do tematyki struktury i funkcji biatek i kwasoéw nukleinowych.

Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposoéb weryfikacji i oceny efektu

[K6_WO06] ma podstawowag wiedze
z zakresu biologii komérki, biologii
molekularnej, immunologii i
enzymologii.

[K6_WO02] ma podstawowag wiedze
z zakresu chemii ogdlnej, fizycznej
i kwantowej niezbednych do
rozumienia i analizy wtasciwosci
biomolekut i bioproceséw
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Tresci przedmiotu

WYKLAD Wiasnosci fizykochemiczne aminokwaséw: charakterystyka reszt bocznych, chiralno$é
aminokwaséw. Ugrupowanie peptydowe struktura elektronowa, definicja katow torsyjnych , oraz .
Dopuszczalne wartosci katéw torsyjnych oraz w tancuchu polipeptydowym - wykres Ramachandrana.
Struktury drugorzedowe biatek - oddziatywania: wigzania wodorowe, oddziatywania VdW, oddziatywania
hydrofobowe. Systematyka struktur Il-rzedowych: -helisa prawoskretna, -helisa typu 310, -helisa typu , -
kartka rownolegta, -kartka antyrownolegta, -kartka typu mieszanego, struktury petlowe. Moment dipolowy -
helisy, wewnetrzny skret struktur typu -kartka. Oddziatywania pomiedzy strukturami ll-rzedowymi w biatkach
jako efekt optymalizacji powierzchni kontakty. Oddziatywania -helisa/-helisa dopasowanie typu knobs in the
holes oraz ridges in the grooves, -kartka/ -kartka, -kartka/ -helisa. Metody reprezentowania struktur II-
rzedowych w strukturach biatkowych. Schemat topologiczny jako metoda obrazowania struktury Ill-rzedowe;j
biatek. Motywy czyli struktury super Il-rzedowe stanowigce powtarzajgce sie jednostki strukturalne biatek.
Domena biatkowa podstawowa jednostka funkcjonalna i stabilna jednostka strukturalna biatek. Struktura Ill-
rzedowa biatek - domeny/biatka zbudowane wylacznie z -helis. Domeny typu coilde-coils np. czynnik
transkrypcyjny GCN4; domeny typu ktebek czterech -helis (ang. four-helix bundle) np. cytochrom b562,
biatko Rop. Inne struktury -helikalne: hemoglobina strukturalne podstawy anemii sierpowatej, bakteryjna
muramidaza. Struktura Ill-rzgdowa biatek - dmeny/biatka zbudowane z -helis oraz -kartek. Struktura typu /-
beczki opartej na motywie TIM np. izomeraza triozofosforanowa, mutaza metylomalonylo-koenzymu A,
kinaza pirogronianowa. Struktury typu skreconej otwartej /-kartki metoda wyznaczania centrum aktywnego
enzymu na podstawie identyfikacji motywu Rossmana.Struktury typu /- siodta np. inhibitor rybonukleazy.
Struktura lll-rzedowa biatek domeny zbudowane wytgcznie z struktur typu . Domeny/biatka typu
antyréwnolegtej -beczki np. biatko wigzace retinol RBP, SOD. Domeny/biatka zawierajagce motyw klucza
greckiego oraz motyw jelly roll. Biatka neuramidazy oraz hemaglutyniny wirusa grypy jako przyktad struktur
zawierajgcych motywy antyrownolegtej -kartki oraz jelly roll. Termodynamiczne podstawy stabilnosci biatek.
Efekt hydrofobowy w biatkach jako potencjalna sita apedowa procesu fatdowania biatek. Specyficzne
wiasnosci termodynamiczne biatek: H, S oraz Cp. Fenomen denaturaciji biatek w niskich temperaturach.
Technika skaningowej mikrokalorymetrii réznicowej DSC. Kwasy nukleinowe budowa i funkcja. Rybozymy
budowa, mechanizm dziatania, zastosowanie. Chemiczna synteza peptydow i kwasow nukleinowych.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Wymagane postugiwanie sie wiedzg z zakresu podstawowych zagadnien z biochemii i chemii fizyczne;.

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposoéb oceniania (sktadowe) Prég zaliczeniowy Sktadowa oceny koncowej

Dwa testy wyboru w trakcie 60.0% 0.0%
trwania semestru.
Wyktad - ocena konicowa 60.0% 100.0%

obejmuje ocene z egzaminu
ustnego - dla trybu stacjonarnego

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur A.Fersht, Structure and Mechanism in protein science, Freeman 2000.

A.Cooper, Biophysical Chemistry, RSC 2004.

C.Branden & J.Tooze, Introduction to protein structure, Garland 1999.

Uzupetniajaca lista lektur Nie ma wymagan

Adresy eZasobdéw

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Woptyw struktury reszty aminokwasowej na funkcje biatek.

Woptyw struktury wigzania peptydowego na proces fatdowania biatek.

Kataliza enzymatyczna na przyktadzie proteaz serynowych.

Struktura Il-rzedowa biatek - powigzanie z struktura wigzania peptydowego i wtasnosciami reszt bocznych.

Stabilnos¢ kinetyczna i termodynamiczna biatek.

Hierarchiczna budowa biatek - motywy i domeny.

Praktyki zawodowe
w ramach przedmiotu

Nie dotyczy
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