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Wraz z pojawieniem si¢ wydajnych metod sekwencjonowania uzyskujemy olbrzymie iloéci informacji na
temat genow 1 kodowanych przez nie biatek. Sekwencji przybywa tak szybko, ze naukowcy nie nadgzajg z
ich analizg. Obecnie liczba znanych sekwencji biatkowych sigga az 250 milionéw! Aby poradzi¢ sobie z tym
problemem sekwencje bialek niezbadanych poréwnuje si¢ z sekwencjami biatek, o ktérych juz cos wiadomo
1 na tej podstawie przewiduje odpowiadajaca im strukture przestrzenng i funkcj¢. W niniejszym projekcie
zidentyfikujemy i scharakteryzujemy peptydazy - enzymy przecinajace wiazania peptydowe wystepujace
glownie w biatkach. Peptydazy majg wielkie znaczenie dla prawie kazdego aspektu zywej komorki, od
trawienia pokarmu, przez zmiang ksztattu komorki do rozktadania biatek. Sg one uzywane w przemysle
spozywczym i chemicznym, medycynie oraz sg kluczowym elementem niektorych technik
wykorzystywanych w laboratoriach. Peptydazy sg obiecujacym celem w terapiach kierowanych przeciw
HIV, cukrzycy, otylosci 1 wielu innym waznym chorobom.

W zwiazku z tym, ze peptydazy petnia tak zréznicowane i kluczowe funkcje warto poznac i opisac
réznorodnos¢ ich budowy, ewolucj¢ 1 zwigzki zachodzgce pomigdzy roznymi grupami tych enzymow. W
tym projekcie bedziemy identyfikowaé, klasyfikowac i opisywaé §wiat peptydaz probujac ustali¢ jakie
reguly rzadza ich funkcja, ewolucja i dostosowaniem do procesowania wybranych substratow (gtownie
biatek).

W tym projekcie zamierzamy rowniez uzyska¢ informacje na temat wszystkich znanych obecnie peptydaz i
Na jej podstawie sporzadzi¢ ich ogolna klasyfikacje, ktéra mozna by dalej uzupehia¢ o bardziej szczegdtowe
opisy charakteryzujacych je cech. W oparciu o nie znajdziemy kolejne, podobne sekwencje biatek, ktorym
przypiszemy funkcj¢ peptydaz i wiaczymy je do tworzonego zbioru. Stopniowe rozszerzanie tego zbioru o
nowe klasy peptydaz pozwoli na stworzenie spojnej i calo$ciowej klasyfikacji ze szczegdlnym
uwzglednieniem ich trojwymiarowej budowy. Bedzie to wartosciowe dla planowania przysztych badan
eksperymentalnych oraz pozwoli na dalsze modyfikowanie znanych peptydaz do jeszcze wydajniejszego
dziatania w przemysle czy medycynie. Umozliwi tez przeprowadzenie masowych badan komputerowych
majacych na celu wykrycie peptydaz w duzych grupach organizmoéow, np. w grzybach. Pozwoli réwniez na
odkrycie jak poszczegdlne peptydazy dziatajg na poziomie czasteczkowym i jaka role petnia w procesach
zachodzacych w komorce. Szczegdtowy opis dzialania biatka moze by¢ podstawa zrozumienia podtoza
choroby i pomdc w skutecznym projektowaniu nowych lekow. Nasz projekt zaktada rowniez identyfikacje
ludzkich peptydaz co wpisuje si¢ w ogolnoswiatowe przedsiewzigcie lepszego opisania organizmu
czlowieka.



