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Podmienky na absolvovanie predmetu

Student si pripravi a vypracuje praktické Ulohy podla zadania garanta predmetu. Vyzaduje sa
uspesne absolvovanie dvoch testov v priebehu semestra, z ktorych je potrebné ziskat minimalne
50% bodoveho hodnotenia. Definitivne hodnotenie je vykonané Ustnou skuskou.

Zaverec¢né hodnotenie

Student si pripravi a vypracuje praktické Ulohy podla zadania garanta predmetu. VyZaduje sa
uspesné absolvovanie dvoch testov v priebehu semestra, z ktorych je potrebné ziskat minimalne
50% bodoveho hodnotenia. Definitivne hodnotenie je vykonane ustnou skuskou.

Vysledky vzdelavania

Absolvovanim predmetu Student:

ddkladne porozumie zakonitostiam vystavby proteinovych molekul.

K tomu je potrebné zvladnut detailné poznatky zo Struktury realnych (t.j. biochemicky
charakterizovanych) proteinov a vediet ich aplikovat pre hypotetické proteiny ziskané
zo sekvencnych a Strukturnych databaz (GenBank, UniProt a PDB), napr. pri predikcii
ich Struktury a funkcie (pripadne Specificity pri enzymoch), ako aj priich Strukturnom
porovnavani.

Struéna osnova predmetu

1. Sekvencné databazy - nukleotidove (GenBank, ENA, DDBJ) a aminokyselinové
(UniProt).

2. Struktura proteinov - primarna, sekundarna, terciarna a kvartérna Struktura.
3. Motivy a domeény proteinov, supersekundarna struktura a modularne proteiny.
4. Divergentna a konvergentna evolucia proteinov.

5. Databaza terciarnych struktur proteinov (Protein Data Bank; PDB).

6. Porovnavanie sekvencii proteinov a vypocty evolu¢nych stromov (programy
CLUSTAL).

7. Porovnavanie sekvencii proteinov (metoda Hydrophobic Cluster Analysis; HCA).
8. Internetovy nastroj BLAST (nukleotidovy a proteinovy BLAST; Specializované
BLAST - pristupy a algoritmy).



9. Prehladavanie sekvenovanych genoémov, in silico analyzy hypotetickych proteinov

s ohladom na funk&ne charakterizovane homology a mutantné proteiny.

10. Predikcie sekundarnej Struktury proteinov - stereochemicky a $tatisticky pristup,
trénovanie neuronovych sieti (PHd metdda).

11. Modelovanie terciarnej Struktury proteinov - homologicke proteiny a templaty
(SwissModel, Phyre server).

12.12. Predikcie terciarnej Struktury proteinov - AlphaFold a AlphaFold Protein Structure
Database.

13. Porovnavanie terciarnych struktur proteinov (Strukturne preklady, hodnota rmsd; server
MultiProt).

Odporucana literatura

Janecek S.: Bioinformatika proteinov. UCM v Trnave; 2020. ISBN 978-80-572-0085-7.
Janecéek S.: Proteinovy dizajn. UCM v Trnave, 2014; ISBN 978-80-8105-594-2.
Vybrane najnovsie ¢lanky z vedeckej Casopiseckej literatury k danejtéme.

Jazyk, ktorého znalost je potrebna na absolvovanie predmetu

1. slovensky jazyk
2. anglicky jazyk

Poznamky

Povinne volitelny predmet, predmet je profilovy
2 hodiny prednasok / 2 hodiny seminarov tyzdenne.
Vzdelavacia ¢innost sa uskutoc¢ruje prezen¢nou metodou.



