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zakres działalności:  

- Badania krystalograficzne białek i ich kompleksów z ligandami oraz peptydów i 

małocząsteczkowych związków syntetycznych; 

- Pomiary dyfrakcyjne kryształów białek i małych cząsteczek na liniach 

synchrotronowych oraz na dyfraktometrze laboratoryjnym; 

- Określanie struktur krystalicznych biomolekuł na podstawie eksperymentu 

dyfrakcyjnego na monokryształach; 

- Analiza strukturalna oddziaływań białko-ligand np. enzym-inhibitor, 

przeciwciało-ligand; białko-białko; białko-kwasy nukleinowe; 

- Ustalanie korelacji pomiędzy strukturą a funkcją białek, analiza mechanizmów 

reakcji katalizowanych przez enzymy na podstawie struktur przestrzennych 

kompleksów z ligandami; 

- Badania strukturalne związków biologicznie czynnych w aspekcie wykorzystania 

w medycynie i biotechnologii. 
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działalność obecna:  

Aktualnie prowadzimy badania krystalograficzne surowiczych albumin ssaków.  W 

procesie ewolucji albuminy wykształciły kilkanaście kieszeni wiążących, które 

zmieniały selektywność i powinowactwo do określonych ligandów. Badania 

prowadzone w zespole pozwalają na prześledzenie rozwoju miejsc wiążących 

ligandy i skorelowanie tego procesu z ewolucją kręgowców.  

Drugą aktualnie prowadzoną tematyką badawczą są badania strukturalne enzymów 

zimnolubnych. Określenie struktur krystalicznych enzymów działających w 

ekstremalnych warunkach pozwala na wyjaśnienie adaptacji strukturalnych białek, 

które są odpowiedzialne za ich unikalne właściwości. Enzymy zimnolubne posiadają 

zdolność do katalizowania reakcji w niższej temperaturze niż enzymy mezofilne. 

Niesie to ze sobą szereg zalet, spośród których najistotniejszą jest obniżenie kosztów 

poboru energii podczas procesów biotechnologicznych. Kolejną grupą badanych 

makromolekuł są czynniki transkrypcyjne i białka sygnałowe odpowiedzialne za 

wzrost antybiotykooporności bakterii chorobotwórczych.  Zbadanie struktury tych 

makrocząsteczek jest kluczowe w wyjaśnieniu zjawiska wzrostu oporności na leki i 

środki antyseptyczne.  

przyszłe działania:  

Najnowszy projekt w zespole będzie związany z roślinnymi enzymami zaangażowanymi w metabolizm argininy. 

Struktury przestrzenne tych enzymów pozwolą wyjaśnić mechanizm produkcji i przekształcania argininy oraz będą 

stanowić molekularny cel w projektowaniu nowych herbicydów i innych środków ochrony roślin. 
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słowa kluczowe: 

Krystalografia, krystalizacja białek, struktura przestrzenna biomolekuł, struktura a funkcja makrocząsteczek.   

lista propozycji staży w danej grupie badawczej: 

Prace doktorskie i staże będą zgodne z przedstawioną aktualną tematyką badawczą zespołu. 


