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Preduslovi za polaganje predmeta:

Ogranicenja pristupa predmetu:

studenti FIT-a i studenti na razmjeni

ObrazloZenje bodovne vrijednosti:

Broj ECTS bodova odgovara broju sati potrebnom za realizaciju nastavnih obaveza
i pripremu ispita.

Cilj predmeta:

Upoznavanje s opéim svojstvima proteina i bioaktivnih molekula. Opcéa nacela
modeliranja svojstava i aktivnosti. Razumijevanje i izrada postupka modeliranja
svojstava ili aktivnosti bioloskih molekula. Usvajanje znanja potrebnoga za kriticku
analizu znanstvenih rezultata u tom podrucju.

Opis opcih i specifi¢nih
kompetencija (znanja i vjeStina)
/ishod ucenja:

Svladavanje metodologije za provedbu modeliranja. Razumijevanje osnovnih
nacela modeliranja svojstava 1 aktivnosti proteina i bioaktivnih molekula.
Poznavati, sistematizirati, Koristiti i analizirati bioinformaticke modele i metode.,
Poznavati ogranicenja teorijskih bioinformati¢kih metoda i modela.

Okvirni sadrzaj predmeta:

Pregled baza podataka i posluZitelja za modeliranje u strukturnoj bioinformatici, i
njihovo koristenje. Pregled metoda za modeliranje svojstava stukture proteina.
Algoritmi za izbor modela. Izbor reprezentativnog skupa poteina i bioaktivnih
molekula za analizu, i ukljucivanje sli¢nosti. Pregled metoda za modeliranje
svojstava stukture bioaktivnih molekula. Opisivanje strukturnih posebnosti
bioaktivnih molekula s pomo¢u molekularnih strukturnih deskriptora. Analiza
parametara i kvalitete modela s obzirom na provedbu postupka uéenja i provjeru
tocnosti predvidanja modela. Pregled toc¢nosti postojec¢ih metoda u predvidanju
farmakoloskih svojstava bioaktivnih molekula i svojstava i stukture proteina.
Modeliranje sekundarne strukture, konstanti savijanja i razmotavanja proteina,
stukturalne klase, udjela sekundarne strukture, poloZzaja proteina u stanici, i drugih
globalnih svojstava proteina. Modeliranje 3D strukture na temelju slicnosti.
Modeliranje strukture i topologije membranskih proteina. Modeliranje fizikalno-
kemijskih svojstava (topljivost, lipofilnost, transport, apsorpcija), bioloske
aktivnosti i toksi¢nosti bioaktivnih molekula.

Oblici provodenja nastave/metode
ucenja:

In-situ: predavanja, prezentacije, individualno i grupno rjeSavanje problema
On-line nastava i:konsultacije, individualno i grupno rje$avanje problema

Ostale obaveze studenta (ako se
predvidaju):

Nadin provjere znanja/ nacin
polaganja ispita i % teZinskog
faktora provjere znanja:

Ispit se u pravilu polaze pismeno, parcijalno ili integralno. Aktivnost na nastavi (on-
line ili in-situ) donosi u pravilu 0-10 nagradnih bodova, a za izuzetno aktivne
studente i viSe.

Popis osnovne literature i
Internet web referenci:

1. Structural Bioinformatics of Membrane Proteins, D. Frishman, Springer-
Verlag/Wien, 2010.

2. Structural Bioinformatics, P.E.Bourne, H.Weissig john Wiley & Sons.Inc.,
2003.

3. D.J. Livingstone: “Data Analysis for Chemists — Application to QSAR and
Chemical Product Design” Oxford Univerity Press, UK, 1995.

Nacin praéenja kvalitete i
uspjesnosti izvedbe predmeta:

Anonimna anketa medu studentima o uspjesnosti nastave.




