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Ustalenie struktury makromolekut, biatek i ich kompleksow to jedno z podstawowych pytan
badawczych stawianych przez biologie i chemie strukturalng. Biatka to ztozone czasteczki sktadajace
si¢ z duzej liczby aminokwasdéw polaczonych ze sobg w tancuch wigzaniami peptydowymi.
Odpowiadaja za budowe, funkcje i regulacj¢ tkanek i narzadow wewnatrz organizmu oraz wykonuja
wigkszo§¢ pracy w komorkach. Ich strukture mozna okresli¢ na podstawie rozkladu gestosci
elektronowej uzyskanej z eksperymentu dyfrakcji rentgenowskiej. Jedng z wartosci opisujacych jakosc
danych jest rozdzielczo$¢ — im jest ona lepsza, tym wigcej szczegotow struktury mozna
zaobserwowac.

Uzyskanie danych dyfrakcji rentgenowskiej o wysokiej rozdzielczosci dla makromolekut jest trudne,
ale konieczne do rekonstrukcji gestosci elektronowej uzywajac asferycznego modelu multipolowego.
Taki model przewyzsza powszechnie uzywany sferyczny model pod wzgledem opisu deformacji
gestosci elektronowej z wigzan chemicznych i wolnych par elektronowych. Niestety, przewazajaca
wickszos¢ dostepnych danych ma zbyt niskg rozdzielczo$¢ i aby je wykorzystaé stosuje si¢ banki
asferycznych typow atomowych. Takie banki pozwalaja na wykorzystanie usrednionego opisu
podobnych do siebie atomow do odtworzenia gestosci elektronowej, zamiast opisywania kazdego
atomu osobno. Jednakze, obecnie dostepne banki nie sg w stanie odtworzy¢ gestosci elektronowe;j
wigkszosci makromolekut bezposrednio z pliku zawierajacego ich struktur¢ — mmCIF.

W tym projekcie proponujemy rozwigzanie tego problemu. W tym celu wykorzystamy nowe podejscie
do rozpoznawania typow atomow dostosowane specjalnie do bialek, RNA, DNA i najbardziej
popularnych ligandéw. Wykorzystujac metody stworzone wczesniej przez naszg grupe badawcza,
stworzymy nowy bank oparty o dane z najwigkszej na $wiecie krystalograficznej biatkowej bazy
danych — the Protein Data Bank. Proponujemy wprowadzenie algorytmu do rozpoznawania typow
atomowych bezposrednio na podstawie nazw atomow $cisle zdefiniowanych w stownikach i obecnych
w czasteczkach biatek, RNA, DNA i najbardziej popularnych ligandow. Bedzie to projekt
wykorzystujacy znaczne ilosci danych i taczacy ze sobg wiedz¢ z zakresu chemii i biologii
strukturalnej oraz programowania.

Realizacja tego projektu poprawi jakos¢ okre§lania struktury molekularnej i rekonstrukcji rozktadu
gestosci elektronowej bialek, RNA, DNA i najpowszechniejszych ligandow. Ma to kluczowe
znaczenie dla biologii strukturalnej i chemii, poniewaz analiza rozktadu fadunku pozwala okresli¢
funkcje makroczasteczek, przewidzie¢, jak moga na nie wptywa¢ zmiany w strukturze lub zrozumieé
interakcje wystepujace w kompleksach molekularnych. Przewidujemy, ze ta koncepcja powinna tez
rozwigza¢ problemy z atomami wodoru, ktore sg trudne do zlokalizowania nawet w wysokiej
rozdzielczos$ci, poniewaz rozktad gestosci elektronowej z ich pojedynczego elektronu jest przesunigty
w kierunku wigzania. Wprowadzenie naszego banku rozpoznajgcego typy atomowe na podstawie
nazw atomow obecnych w czasteczkach biatek, RNA, DNA i najbardziej popularnych ligandow,
znaczaco wptynie na dziedziny takie jak: farmakologia, biologia strukturalna, czy nanotechnologia.
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Rysunek 1. Struktura argininy, bedaca czgscia biatka. Atomy pokolorowane sg wedtug schematu: kolor
niebieski - azot, czerwony - tlen, zotty - wegiel. Wodory nie sg pokazane. Lewy panel: rekonstruowana
gestos¢ elektronowa (kontur pokazany jako siatka) jest niekompletna z powodu braku poprawnego
rozpoznania typow atomowych, ktore wystepuja w dwoch konformacjach. Prawy panel: wszystkie
typy atomowe sa poprawnie rozpoznane i gestos¢ elektronowa moze by¢ poprawnie zrekonstruowana.



