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interpretacji i przewidywań wpływu różnych 
czynników na stabilność białek błonowych. 

Intensywny rozwój zarówno metod do-
świadczalnych, jak i teoretycznych badania 
białek błonowych w ostatnich kilku latach 
sprawił, że białka te stopniowo odkrywają 
przed nami swoje tajemnice. Wielkość bia-
łek błonowych powoduje, że przy użyciu 
samych tylko metod teoretycznych nie je-
steśmy w stanie wymodelować poprawnych 
ich struktur, a czasami nawet określić liczby 
helis transbłonowych. Jednak, gdy struktura 
białka błonowego jest dostępna, metody sy-
mulacyjne pozwalają na zbadanie zmian kon-
formacyjnych w białkach w różnych skalach 
czasowych (im dłuższy czas symulacji, tym 
zastosowana metoda jest mniej dokładna), 
co jest często niemożliwe w przypadku sto-
sowania metod doświadczalnych. Wzajemne 
uzupełnianie się obu rodzajów metod może 
pozwolić na przewidywanie struktur białek 
błonowych i ich kompleksów z ligandami 
czy też wpływu mutacji, jak też na pełniejszą 
analizę obserwowanych zjawisk. 

Ryc. 7. Struktura bakteriorodopsyny w trakcie 
symulowanego wyciągania białka z błony przy 
ciągnięciu za N-koniec w metodzie modelu Go. 
Błona została pominięta dla przejrzystości ry-
sunku. Dwie pierwsze helisy uległy wyciągnię-
ciu z błony i rozwijają się przy niezmienionej 
strukturze pozostałej części białka.

STRUCTURAL BIOINFORMATICS OF MEMBRANE PROTEINS

Summary

Our genome is composed of 20–30 % of mem-
brane proteins but number of structures of these 
proteins known and deposited in public databases 
is still small. However, new achievements in experi-
mental techniques, especially microfocusing of X-ray 
beam enabling diffracting of microcrystals, as well 
as mutagenesis leading to obtaining of thermostable 
mutants are real hope for quick emerging of new 
structures. Theoretical  methods for determination 
of structure of membrane proteins are still in infant 
phases. Usage of homology modeling is limited by 
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