SYLABUS PRZEDMIOTU

Nazwa przedmiotu w jezyku polskim oraz jezyku angielskim
Inzynieria biatka

Protein Engineering

Dyscyplina naukowa
Inzynieria biomedyczna

Biotechnologia

Jezyk wyktadowy
Jezyk polski

Jednostka prowadzgca przedmiot

Wydziat Biotechnologii

Rodzaj przedmiotu

obowiazkowy

Kierunek studiow

Biotechnologia (specjalnos$¢ Technologie biomedyczne)

Poziom studiow
II stopien

Rok studiow
II rok

Semestr
semestr zimowy

10.

Forma zajec i liczba godzin
wyktad, 15 godzin

¢wiczenia laboratoryjne, 30 godzin

11.

Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji spotecznych

dla przedmiotu

e wiedza z zakresu chemii organicznej i biochemii strukturalnej - znajomos¢

budowy biatek;

e wiedza z zakresu metod biofizycznych w badaniu struktury biatek;
e umiejetnos$¢ wykonywania obliczen chemicznych i biochemicznych;

e znajomosc¢ podstawowych technik chemii biofizycznej.

12.

Cele ksztatcenia dla przedmiotu:




zaznajomienie studenta z podstawowymi zagadnieniami i technikami z
zakresu inzynierii biatka.

13.

Tresci programowe:

Wyktad:

Budowa biatek, gtdwne typy funkcjonalne biatek, aminokwasy, struktury II-,
III- i IV-rzedowe;

typy oddziatywan, elementy stabilizujace struktury biatek, efekt hydrofobowy,
zwijanie biatek, motywy strukturalne i funkcjonalne;

biatka fuzyjne, efekty addytywne w chemii biatka;

oddziatywanie biatko-biatko: uktad enzym-inhibitor, receptor-ligand,
przeciwciato-antygen, skaning alaninowy, efekty podstawien
aminokwasowych, specyficzno$¢; zagadnienia stabilnosci biatek i
termodynamiki;

splicing biatek;

prezentacja biatek na powierzchni faga: metoda bibliotek biatkowych:
minimalizacja struktur biatkowych;

modyfikacje kowalencyjne;

oligomeryzacja biatek;

znakowanie biatek;

mechanizmy kierowania i regulacji biatek;

modyfikacje biatek do zastosowan medycznych;

generowanie nowych aktywnosci w biatkach;

koniugaty biatkowe, biatka skoniugowane z lekiem;

projektowanie biatek: dopasowanie sekwencyjne, motywy strukturalne i
funkcjonalne, metody eksperymentalne i komputerowe analizy funkcji biatek.

Cwiczenia laboratoryjne:

wprowadzenie mutacji punktowych w biatkach majacych na celu m. in.
zwiekszenie stabilnosci biatka lub obnizenie powinowactwa liganda do
receptora;

projektowanie starteréw do wykorzystania w technice ukierunkowanej
mutagenezy;

przeprowadzenie, z wykorzystaniem specyficznej polimerazy, reakcji PCR w
celu wprowadzenia wybranej mutacji do sekwencji nukleotydowej kodujacej
sekwencje aminokwasowga zadanego biatka;

trawienie DNA matrycowego z wykorzystaniem odpowiedniego enzymu;
transformacja bakterii kompetentnych zmutowanym DNA plazmidowym;
izolacja i oczyszczanie DNA plazmidowego;

oznaczanie stezenia DNA w prébie poprzez pomiary spektrofotometryczne;
przygotowywanie buforéw i niezbednych odczynnikéw oraz analiza przebiegu
mutagenezy oraz oszacowanie stezenia DNA poprzez elektroforeze DNA w
zelu agarozowym;

przygotowanie probek do analizy sekwencji otrzymanego DNA z
wykorzystaniem metody Sangera.




14.

Zaktadane efekty uczenia sie
Student:
e ma pogtebiong wiedze o strukturze,

Symbole odpowiednich
kierunkowych efektéw uczenia sie:

wiasciwosciach i termodynamice biatek; K_wo3
e ma pogtebiong wiedze z zakresu
oddziatywan biatko-biatko;
K_WO07

e zna zasady projektowania biatek o nowych
wtasnosciach;

e zna i wiasciwie dobiera oraz stosuje K UO1i
zaawansowane techniki i narzedzia
badawcze wykorzystywane do
wprowadzania mutacji w biatkach, tj. K_UO05, K_UO06
projektowanie mutagennych
oligonukleotyddéw, ustalanie warunkow
przeprowadzania reakcji PCR,
wprowadzanie DNA plazmidowego do
komorek bakteryjnych, izolacja i
oczyszczanie DNA, analiza wynikéw
sekwencjonowania z wykorzystaniem
narzedzi bioinformatycznych

e zna zasady bezpieczenstwa i higieny pracy
oraz ergonomii w laboratorium;

e potrafi wspétdziatac¢ i pracowa¢ w grupie |K_U11
nad planowaniem eksperymentow i
rozwigzywaniem problemodw.

K_WO09

15.

Literatura obowigzkowa:

e materialy udostepnione przez prowadzacych, w tym instrukcja do
¢wiczen laboratoryjnych

Literatura zalecana:

e Perutz M.; Protein structure: New Approaches to Disease and Therapy,
Freeman;

e Rees AR., Sternberg MJE., Wetzel R., Protein engineering: A practical
approach, IRL Press;

e Brooks CL., Karplus M., Pettitt BM., Proteins: A Theoretical Perspective of
Dynamics, Structure, and Thermodynamics, Wiley-Interscience;

e Zhao H., Lee s. Y., Nielsen J., Stephanopoulos G., Protein Engineering:
Tools and Applications, Wiley VCH.

16.

Metody weryfikacji zaktadanych efektéw uczenia sie:
wyktad:
e egzamin pisemny (warunkiem przystgpienia do egzaminu jest uzyskanie

oceny pozytywnej z ¢wiczen).

¢wiczenia laboratoryjne:
e pisemne rozwigzania zadan zwigzanych z doswiadczeniami wykonywanymi
podczas zajec i analiza danych w nich zawartych;




e pisemne sprawozdanie opisujace przebieg ¢wiczen, obserwacje poczynione
podczas ich przebiegu oraz rezultaty i wnioski;

e ocena pracy i sposobu wykonywania dos$wiadczen podczas zajec
(zaliczenie praktyczne; obecnos$¢ obowigzkowa);

e kolowium pisemne.

Warunki i forma zaliczenia poszczegolnych komponentow przedmiotu:

e pozytywna ocena pracy podczas zajeé oraz przedstawionego raportu

i egzaminu
liczba godzin
Naktad pracy studenta wyrazony w godzinach zaje¢ oraz przeznaczona na
punktach ECTS zrealizowanie danego

rodzaju zajeé

zajecia (wg planu studidow) z prowadzacym:

o wykiad 15 godzin
e c¢wiczenia laboratoryjne 30 godzin

praca wilasna studenta:

e przygotowanie do ¢wiczen
e rozwiazanie zadan

) 50 godzin
e przygotowanie raportu
e konsultacje
e czytanie wskazanej literatury
e przygotowanie do zaliczenia i egzaminu
kaczna liczba godzin zajec 95 godzin
Liczba punktéw ECTS
« wykiad 2 ECTS
2 ECTS

e c¢wiczenia laboratoryjne




