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Wymagania wstepne

Uczestnik zaje¢ powinien posiada¢ kompetencje odpowiadajace 7.
poziomowi Polskiej Ramy Kwalifikacji, potwierdzajgce gotowos¢ do
prowadzenia zaawansowanych prac naukowych w dyscyplinie
biotechnologia. W zakresie wiedzy wymagane jest posiadanie
pogtebionego zrozumienia metodologii badan naukowych, w tym
znajomosci procedur laboratoryjnych, kinetyki enzymatycznej oraz
teoretycznych podstaw biologii molekularnej i biochemii
makromolekut. Kandydat musi wykazywac sie umiejetnoscia
samodzielnego planowania i realizacji eksperymentdéw zgodnie z
zasadami Dobrej Praktyki Laboratoryjnej (GLP) oraz bezpieczenstwa
higieny pracy. Wymagane jest ponadto zaawansowane
przygotowanie w zakresie krytycznej analizy literatury przedmiotu,
sprawnego postugiwania sie specjalistycznymi bazami danych oraz
biegtos¢ w obstudze aparatury i oprogramowania wspierajgcego
procesy badawcze. W obszarze kompetencji spotecznych kandydat
musi cechowac sie wysokim etosem pracy naukowej, przejawiajagcym
sie w rzetelnosci, odpowiedzialnosci za prowadzony proces badawczy|
oraz swiadomym przestrzeganiu zasad ochrony wtasnosci
intelektualnej i upowszechniania wynikdw badan. Istotna
umiejetnoscia jest rowniez autonomia w rozwigzywaniu ztozonych
problemdw badawczych, przy jednoczesnej gotowosci do efektywne;j
wspotpracy w interdyscyplinarnym srodowisku naukowym, w tym do
aktywnego uczestnictwa w krajowych i miedzynarodowych sieciach
wymiany wiedzy.

STRESZCZENIE PRZEDMIOTU
(syntetyczny opis tresci oraz celow przedmiotu; 100-200 Sh')W)

Przedmiot koncentruje sie na zastosowaniu zaawansowanych metod in silico w analizie strukturalnej i
funkcjonalnej metylotransferaz RNA typu msC, ze szczegdlnym uwzglednieniem izoform NSUN1—7 oraz TRDMT1.
Program taczy teoretyczne podstawy biologii molekularnej z praktycznym wykorzystaniem narzedzi
bioinformatycznych w procesie Structure-Based Drug Discovery (SBDD). Uczestnicy poznajg etapy projektowania
badan: od modelowania homologicznego i analizy krystalograficznej, przez identyfikacje kieszeni aktywnych
enzymow, az po wirtualny screening celowanych bibliotek lekow przeciwwirusowych.

Celem przedmiotu jest wyposazenie badacza w umiejetnosci niezbedne do samodzielnego prowadzenia
projektow z zakresu inzynierii molekularnej. Kluczowym elementem jest analiza stabilnosci kompleksow biatko-
ligand przy uzyciu dynamiki molekularnej (MD) oraz optymalizacja farmakoforowa, co pozwala na rozwigzywanie

problemdw selektywnosci izoform.




EFEKTY UCZENIA SIE DLA PRZEDMIOTU | METODY WERYFIKACJI

Odniesienie Forma zajec Metody
do efektéw | dydaktycznych weryfikacji
uczenia sie (w., ¢w., itp.) (np.: kolokwium,
Symbol dla egzamin ustny,
efektu Zaktadane efekty uczenia sie kwalifikacii egzamin pisemny,
uczenia sie ) J projekt itp.)
na poziomie
8 PRK
(symbol)
Wiedza: zna | rozumie, posiada wiedze przyktad:
Lp.
Posiada pogtebiong wiedze na temat konwersatorium | przygotowanie
mechanizmow dziatania publikacji,
epitranskryptomu jako celu dyskusja
terapeutycznego, ze szczegdlnym
uwzglednieniem biologii molekularnej
P8S_WG3 metylotransferaz RNA. Zna teoretyczne P8S_WG
podstawy projektowania lekow
wspomaganego struktura (SBDD —
Structure-Based Drug Discovery) oraz
rozumie ograniczenia klasycznych metod
modulacji receptorow i kinaz.
Posiada wiedze z zakresu metodologii konwersatorium opracowania
obliczeniowej (in silico): Rozumie pisemne,
teoretyczne podstawy modelowania dyskusja
homologicznego oraz zaawansowanych
symulacji dynamiki molekularnej (MD).
P8S_WGy Zna parametry fizykochemiczne P8S_WG
determinujace plastycznosé centrow
aktywnych biatek oraz zasady
interpretacji wynikdw symulacji w
kontekscie interakcji biatko-ligand
Posiada wiedze w zakresie wykorzystania konwersatorium opracowania
strategii repositioningu lekdw poprzez pisemne,
wirtualny screening celowanych bibliotek dyskusja
P8S_WK3 chemi'czhyc.h, co u'm,ozliwia s’kuteczne P8S_WK
przeniesienie wynikow badan
podstawowych do fazy rozwigzan
terapeutycznych, skracajac proces
rozwoju innowacyjnych lekow.
Umiejetnosci: | potrafi
Lp.
Potrafi integrowac zaawansowane konwersatorium opracowania
metody obliczeniowe (in silico) w pisemne,
procesie badawczym, w tym tworzenie dyskusja
modeli homologicznych oraz
prowadzenie zaawansowanych symulacji
dynamiki molekularnej (MD) w celu
P8S_UW1 analizy plastycznosci centréw aktywnych P8S_UW

biatek. Umiejetnie stosuje strategie
repositioningu lekdw poprzez wirtualny
screening celowanych bibliotek
chemicznych, co pozwala na
optymalizacje sciezki translacyjnej badan
podstawowych w strone rozwigzan
terapeutycznych. Potrafi analizowad




oddziatywania mechanistyczne miedzy
inhibitorem a substratem SAM,
prowadzac do skutecznej optymalizac;ji

P8S_UKa

farmakoforowe;.
Potrafi  skutecznie  konferowac i konwersatorium | opracowania
prezentowa¢ wyniki badan nad pisemne,

epitranskryptomicznym  ekosystemem
oraz innowacyjnymi metodami in silico,
dostosowujac przekaz do odbiorcow ze
Srodowisk  naukowych i branzy
farmaceutycznej. Dzieli sie efektami
swoich prac, wtaczajac sie w dyskusje nad
nowymi kierunkami w biotechnologii
medycznej.

P8S_UK

prezentowanie
wynikow badan

P8S_UO1

Aktywnie potrafi integrowad wyniki
zaawansowanych symulacji dynamiki
molekularnej (MD) oraz analiz
mechanistycznych z potrzebami
gospodarczymi, promujac tym samym
rozwoj nowoczesnej inzynierii
molekularnej jako narzedzia o wysokiej
wartosci aplikacyjnej w globalnym obiegu
naukowym.

P8S_UO

konwersatorium

opracowania
pisemne

Kompetencje
spoteczne:

Lp.

Jest gotow do

P8S_KR1

Jest gotéw do prowadzenia dziatalnosci
naukowej w sposdb niezalezny i rzetelny,
dbajac o najwyzsze standardy etyki w
badaniach molekularnych. Prowadzi
prace nad epitranskryptomem i
inhibitorami enzymatycznymi z
poszanowaniem zasad uczciwosci
naukowej, co buduje wiarygodnosc
wynikow w srodowisku krajowym i
miedzynarodowym.

P8S_KR

konwersatorium

dyskusja

FORMY ZAJEC DYDAKTYCZNYCH, WYMIAR GODZIN | PUNKTOW1

Semestr (nr) Wykt. Cwiczenia Lab. Prakt. Inne Liczba pkt.
ECTS
I - - - - 30 3
Il - - - - 30 3
razem: - - - - 60 6
METODY DYDAKTYCZNE

- konwersatorium w formie tradycyjnej;
- konwersatorium z prezentacjg multimedialng;

- projekt;
- dyskusja.

TRESCI PROGRAMOWE

semestr I:

Modut 1: Modelowanie i analiza strukturalna (Fundamenty)

e Wprowadzenie do epitranskryptomiki: Rola metylotransferaz m5C w regulacji ekspresji genow.
e Zaawansowane modelowanie biatek: Tworzenie i walidacja modeli 3D dla izoform NSUNi-7
(homologia, modelowanie ab initio).




e Analiza struktur krystalograficznych: Praca z bazg PDB w kontekscie TRDMT1; techniki weryfikacji
jakosci  struktur krystalograficznych (mapy gestosci elektronowej, ocena parametréow
geometrycznych).

Modut 2: Charakterystyka centrow aktywnych i kieszeni substratowych

o Identyfikacja kieszeni wigzacych: Wykorzystanie algorytmoéw geometrycznych i energetycznych do
mapowania kieszeni aktywnych metylotransferaz.

e Analiza wtasciwosci fizykochemicznych: Ocena hydrofobowosci, potencjatu elektrostatycznego i
dostepnosci rozpuszczalnikowej kieszeni (wykorzystanie serweréw typu CASTp czy FPocket).

e Zrozumienie interakcji z substratem: Mechanizmy rozpoznawania RNA oraz wigzania kofaktora SAM
wewnatrz enzymu.

semestr ll:
Modut 3: Virtual Screening i projektowanie lekéw (Translacja)
e Wirtvalny screening celowany: Metodologia przygotowania bibliotek zwigzkéw (leki
przeciwwirusowe/istniejgce bazy) i przygotowania ligandéw do dokowania.
e Molekularne dokowanie (Docking): Implementacja algorytméw dokowania w celu identyfikacji
"hitow".
e Walidacja za pomoca dynamiki molekularnej (MD): Analiza stabilnosci kompleksu biatko-ligand,
fluktuacji konformacyjnych oraz energetyka wigzania (metody typu MM/GBSA).
o Projektowanie farmakoforowe: Definiowanie kluczowych cech (akceptory/donory wigzan
wodorowych, grupy hydrofobowe) niezbednych do selektywnej inhibicji NSUN/TRDMTx.

WARUNKI ZALICZENIA PRZEDMIOTU (KRYTERIA OCENIANIA)

Przedmiot realizowany jest w semestrach od | do I, przedmiot po semestrze | koriczy sie zaliczeniem z oceng ZO1,
po semestrze |l realizacji zaje¢ konczy sie egzaminem E2. Zajecia z przedmiotu realizowane s3 w bezposrednim
kontakcie doktorantki/doktoranta z promotorem lub promotorem pomocniczym.

Warunkiem uzyskania zaliczenia przedmiotu po semestrze |, jest przedstawienie sprawozdania w formie
prowadzonego konspektu badan z realizacji zadania. Warunkiem pozytywnego zdania egzaminu z przedmiotu po
semestrze Il, jest zdobycie co najmniej 51% punktdw z pracy ustne;j.

Aby uzyskac ocene pozytywnq stosuje sie przelicznik za odpowiedni procent uzyskanych punktow:

- do 50% - niedostateczny, (doktorant nie robi postepdw w badaniach naukowych, nie poszerza wiedzy, nie studiuje
lektur, nie uczestniczy w merytorycznej dyskusji, nie wywigzuje sie z obowigzkéw naukowych);

- 51% - 60% - dostateczny, (doktorant robi znikome postepy w badaniach naukowych, poszerza wiedze, studiuje
literature podstawowg, prowadzona dyskusja ogranicza sie do wqgskiego zakresu wiedzy merytorycznej, wywiqzuje
sie z podstawowych obowigzkdéw naukowych);

- 61% - 70% - dostateczny plus, (doktorant robi postepy w badaniach naukowych, poszerza wiedze, studiuje literature
podstawowg, merytorycznie uczestniczy w dyskusji, wywiqzuje sie z obowigzkéw naukowych);

- 71% - 80% - dobry, (doktorant robi znaczqce postepy w badaniach naukowych, poszerza wiedze, studiuje literature
podstawowq i uzupetniajgcq, merytorycznie uczestniczy w dyskusji, wywiqzuje sie z wszystkich obowigzkéw
naukowych);

- 81% - 90% - dobry plus, (doktorant robi znaczgce postepy w badaniach naukowych, systematycznie poszerza
wiedze, studiuje literature podstawowq i uzupetniajgcg, merytorycznie uczestniczy w dyskusji, wywiqgzuje sie z
wszystkich obowigzkéw naukowych);

-91% - 100% - bardzo dobry (doktorant robi znaczgce postepy w badaniach naukowych, systematycznie poszerza
wiedze, studiuje literature podstawowq, uzupetniajgcq i wykraczajgcq poza obowiqzujqcg, merytorycznie uczestniczy
w dyskusji, wywiqzuje sie z wszystkich obowigzkéw naukowych);

CALKOWITY NAKEAD PRACY DOKTORANTA POTRZEBNY DO OSIAGNIECIA ZALOZONYCH
EFEKTOW W GODZINACH ORAZ PUNKTACH ECTS

Srednia liczba godzin na zrealizowanie

Forma aktywnosci ,
Y aktywnosci

Godziny realizowane w kontakcie bezposrednim wynikajace 2 x 30 godz. — 60 godz.
planu z studidw




Inne z udziatem nauczyciela
(udziat w konsultacjach, egzaminie) 10
Godziny realizowane samodzielnie przez doktoranta
(przygotowanie do zajec¢, egzaminu, napisanie referatu itp.) 110 godz.
SUMA GODZIN 180
SUMARYCZNA LICZBA PUNKTOW ECTS* 6
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* (1 PUNKT ECTS ODPOWIADA OD 25 — 30 GODZIN CA£KOWITEGO NAKEADU PRACY DOKTORANTA, POTRZEBNEGO DO OSIAGNIECIA

ZAtOZONYCH EFEKTOW)

Data i podpis prowadzacego przedmiotu

Akceptacja Kierownika Jednostki lub osoby upowaznionej




