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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



Białka

• Stanowią aż 75% suchej masy tkanek miękkich 

naszego ciała

• Zróżnicowanie właściwości fizykochemicznych 

poszczególnych reszt aminokwasowych 

umożliwia tworzenie niezwykle różnorodnych 

struktur białek o skomplikowanej topologii i 

różnych funkcjach
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Sposoby przedstawiania struktury 
białek



I rzędowa struktura

MATQVMGQSSGGGGLFTSSGNIGMALPNDMYDLHDLSKAELAAPQLIMLANV
ALTGEVNGSCCDYLVGEERQMAELMPVGDNNFSDSEEGEGLEESADIKGEPHG
LENMELRSLELSVVEPQPVFEASGAPDIYSSNKDLPPETPGAEDKGKSSKTKPFRC
KPCQYEAESEEQFVHHIRV

Czasami zalicza się tutaj także mostki disulfidowe, jako że są to wiązania 
kowalencyjne.



II rzędowa struktura

• Helisy

α-helisa 310-helisa



II rzędowa struktura



II rzędowa struktura

• Beta-kartki

równoległe antyrównoległe



II rzędowa struktura

• Obecność zgięć beta pozwala 
ograniczyć rozmiary białka i nadać mu 
bardziej zwartą strukturę



III rzędowa struktura

neuraminidase

P22 tail spike protein

cis-trans proline isomerase



III rzędowa struktura

• podobne elementy struktury drugorzędowej 
mogą tworzyć białka o całkiem różnych 
strukturach



VI rzędowa struktura

Triose phosphate isomerase (TIM)

Haemoglobin



Pętle

• Zwykle są na powierzchni, eksponowane do 
rozpuszczalnika

• Bardzo ruchliwe

• Często odpowiadają za oddziaływania z ligandem



Pętle



Eksperymentalne metody otrzymywania 
struktur białek -
krystalografia rentgenowska



NMR – jądrowy rezonans magnetyczny



Kriomikroskopia elektronowa



Aminokwasy

Znanych jest ponad 300 

aminokwasów występujących 

naturalnie. W skład białek 

wszystkich organizmów żywych 

wchodzi głównie 20 

podstawowych aminokwasów
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Aminokwasy

https://www.google.pl/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiUx433gr3TAhXGDCwKHV9mA7kQjRwIBw&url=h
ttp%3A%2F%2Fblog.aminogenesis.com%2Famino-acid-skin-cream-101%2F&psig=AFQjCNEC8f_AgqIM08NNk0GoO-FOMvd0Wg&ust=1493120823250814



Aminokwasy

https://s-media-cache-ak0.pinimg.com/originals/cc/56/18/cc561816eb423970191e0f833696373a.jpg

Niepolarne 
= 

Hydrofobowe

Polarne 
= 

Hydrofilowe



http://www.biotechnologia.pl/biotechnologia-portal/files/images/ck/rys3.jpg



Hydrofobowość



hydrophobic: AGILMPV     white
semipolar: C          yellow
polar: HNQST        cyan
positive: KR           blue
negative: DE         red
aromatic: FWY     magenta



Oddziaływania stabilizujące białko



Funkcje

• Kolagen

– Bardzo wysoka odporność na rozciąganie 

– Elastyczność skóry

– Ścięgna

– Rogówka oka



Zmiana struktury



Zmiana struktury



Ruchliwość białek

• Domeny białek są połączone elastycznym 
łącznikiem

• Ruchliwość jest konieczna do spełnienia 
określonych funkcji biologicznych

• Miejsca wiążące znajdują się często w okolicy 
połączenia domen 



Open

Close



Zaburzenia w strukturach białek

• Choroba Alzheimera – związek pomiędzy poziomem 
tlenku azotu, co wpływa negatywnie na zwijanie 
białka, odkładanie blaszek starczych w skład których 
wchodzi białko beta amyloid (Aβ) o błędnej 
strukturze.

• Choroba Parkinsona – obumieranie komórek 
produkujących dopaminę, zaburzenie homeostazy 
białek co prowadzi do ich agregacji.

• Białka prionowe – infekcyjne białka, które zmieniają
swoją natywną strukturę np. choroba Creutzfeldta-
Jakoba.



Knotted proteins

https://www.researchgate.net/profile/Anna_Mallam/publication/23658032/figure/fig1/AS:267596264112163@1440811329469/Figure-2-Example-
structures-of-complex-knotted-proteins-A-Plant-protein-acetohydroxy.png



Intrinsically disordered proteins (IDP)

• Proteins, which contain large unstructured 
fragments.

• Proteins lacking tertiary structure.

• E.g. monomeric Aβ40 and Aβ42.



Intrinsically disordered proteins (IDPs)

Xi et al. 2016 Chinese Phys. B 25 018704







PDB file

Name and PDB code

Article with description

Refinement (by MD simulation)

Experimental details



Sequence (full)

Coordinates

PDB file



Protein structure

• Primary

– Sequence (from N- to C-terminus)

– Sometimes also disulfide bonds

FASTA format:

>1HYP:A|PDBID|CHAIN|SEQUENCEALITRPSCPDLSICLNILGGSLGTVDDCCALIGGLGDI
EAIVCLCIQLRALGILNLNRNLQLILNSCGRSYPSNATCPRT



Avogadro

• Program do budowy, wizualizacji i edycji 
cząsteczek chemicznych.

• Przeznaczony jest do stosowania w chemii 
obliczeniowej, modelowaniu molekularnym, 
inżynierii materiałowej czy też w bioinformatyce.



Pytania i odpowiedzi na zadania

m.mozolewska@ipipan.waw.pl

Zdjęcia, schematy i rysunki zostały zaczerpnięte z internetu.

mailto:m.dabrowski@ipipan.waw.pl


Zadania (maksymalnie 5 punktów)

1. Proszę zbudować cząsteczkę kofeiny w 

programie Avogadro.

a) Proszę obliczyć energię kofeiny przed 

optymalizacją energii.

b) Zoptymalizuj strukturę.

c) Proszę obliczyć energię kofeiny po 

optymalizacją energii.

d) Proszę obliczyć odległości pomiędzy 

atomami tlenu.

e) Proszę zapisać obrazek struktury.

f) Podaj do jakiej grupy związków chemicznych 

należy kofeina.



Zadania (maksymalnie 5 punktów)

2. Program R – baza bio3d

a) Zaimportuj z bazy PDB białko o kodzie 4Q21

b) Wyekstrahuj z pliku PDB sekwencję w postaci kodu trójliterowego i zamień 
go na kod jednoliterowy

c) Nałóż na siebie dwie struktury 4Q21 oraz 521P, zapisz wynik i obserwacje –
czym się różnią?

3. Zaimportuj z bazy PDB białka: 
"1TND_B","1AGR_A","1FQJ_A","1TAG_A","1GG2_A","1KJY_A" 

a) Wyekstrahuj i nałóż na siebie interesujące nas łańcuchy

b) Oblicz podobieństwo sekwencyjne oraz RMSD


