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A. APARATURA BADAWCZA

1) Spektrometr masowy typu MALDI TOF-TOF (Axima)

Pomiar i analizy zjonizowanych laserem typu gazowo-azotowym, mas czasteczkowych substancji
naniesionych w odpowiednich matrycach na ptytki 10 mm 96 dotkowa i 384 dotkowa, Zakres
analizowanych mas: od 1 do 500000 Da w trybie liniowym, z doktadnoscig 30 ppm z wewnetrzng
kalibracjg. Zastosowana bramka jonowa umieszczona przed celg kolizyjng typu Bradbury-Nielsen, w
ktérej gazem kolizyjnym jest hel umozliwia wybér jonu prekursora do dalszej defragmentacji w
analizatorze TOF-TOF z uzyciem reflektronu. Do analizy uzyskanych wynikdw mas jondéw
wykorzystywane jest oprogramowanie Mascot wraz z serwerem oraz oprogramowaniem Distiller
dedykowane do identyfikacji biatek oraz do badania ich postranslacyjnych modyfikacji

2) Termocykler do przeprowadzania ilosciowej reakcji PCR w czasie rzeczywistym z uzyciem
barwnikéw fluorescencyjnych (Roche)

Amplifikacja i jednoczesna detekcja okreslonych sekwencji DNA w czasie rzeczywistym. Kwasy
nukleinowe, analizowane w tym termocyklerze izolowane sg z mikroorganizmow, roslin oraz gleby, w
réznych uktadach doswiadczalnych.

3) Ultrawirowka (Sorvall)

Umozliwia wirowanie z szybkos$ciag dochodzacg do 200 tys. g, wykorzystywana jest w preparatyce
enzymatycznej i do frakcjonowania komaérek.

4) Wielomodutowy czytnik ptytek umozliwiajgcy pomiar absorpcji UV-VIS, luminescencji oraz
fluorescencji (Thermo Scientific)

Zestaw ten stuzy do pomiaréw ilosciowych réznych bioczasteczek, produkowanych przez drobnoustroje
lub powstajgcych w roslinach jako metabolity wtérne, jak réwniez do pomiaru aktywnosci
enzymatycznych w ekstraktach z bakterii i roslin.

B. WYPOSAZENIE DODATKOWE

- Termocyklery - przeprowadzanie reakcji PCR, RT-PCT

- Spektrofotometry UV-Vis — pomiary ilosciowe réznych bioczgsteczek, produkowanych przez
drobnoustroje lub powstajacych w roslinach jako metabolity wtdrne, jak rowniez do pomiaru
aktywnosci enzymatycznych w ekstraktach z bakterii i roslin.

- System do dokumentacji zeli - stuzy do dokumentacji cyfrowej zeli po elektroforezie,
wybarwianych na obecnosé biatek lub kwaséw nukleinowych, w tym zeli 2D oraz zymograméw

- Mikroskop z kamerg do obserwacji drobnoustrojow - stuzy do dokumentacji cyfrowej
preparatéw mikrobiologicznych.
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Wirdwki (w tym wirdwki z chtodzeniem) z rotorami na probdéwki typu eppendorf, probdéwki i
paski PCR, falkony, z mozliwoscig chtodzenia préb

tainie wodne

Cieplarki

Zestawy systemoOw oczyszczania wody

Zamrazarki (-20°C)

Zamrazarki do gtebokiego mrozenia (-80°C) 2 sztuki

Autoklawy

Laboratoryjne wytwornice do lodu

Zmywarka laboratoryjna z systemem suszenia

Komory klimatyczne do uprawy roslin w Scisle kontrolowanych warunkach (temperatura,
Swiatto, wilgotnos¢)

Pomieszczenie fitotronowe

Box w szklarni SGGW

C. specjalistyczne oprogramowania/bazy danych itp. wraz ze wskazaniem
wykorzystania

Oprogramowanie Yasara do modelowania, analizy i wizualizacji struktur makroczasteczek
biologicznych. Umozliwia badanie wtasciwosci i przewidywanie funkcji znanych oraz
przewidywanych struktur biatkowych.

Oprogramowanie Qiagen Ingenuity do analiz i wizualizacji sieci zaleznosci biologicznych.
Umozliwia badanie zaleznosci funkcjonalnych w obrebie duzych grup biatek.

Oprogramowanie Tibco Spotfire do analiz i wizualizacji heterogennych i wielowymiarowych
danych. Umozliwia analize i uftatwia zrozumienie duzych zbioréw danych, a takze integracje
réznego rodzaju danych, np. danych proteomicznych i klinicznych.

Dostepne w sieci serwery FFAS oraz HHpred i Phyre do przewidywania struktur
tréjwymiarowych biatek oraz do wykrywania odlegtego podobienstwa sekwencji

Wtasna kopia serwera FFAS do przewidywania struktur tréjwymiarowych biatek oraz do
wykrywania odlegtego podobienstwa sekwencji. Umozliwia poszukiwanie nowych rodzin
biatkowych w duzych grupach biatek, np. w petnych proteomach.

Wtasny serwer do analizy funkcjonalnej otoczern genomicznych. Umozliwia poszukiwanie
kontekstu funkcjonalnego nowych rodzin biatek.

Wtasny serwer do analizy funkcjonalnej wspoétwystepowania gendw w genomach réznych
organizméw. Wiasne serwery do operacji na dopasowaniach wielu sekwencji. Umozliwiajg
analizy i przewidywanie funkcji nowych rodzin biatek.

Dostepne w sieci bazy danych Integrated Microbial Genomes, NCBI Protein / Nucleotide, Protein
Data Ban, Uniprot, ProteomeXchange i wiele innych, zawierajgce dane dot. sekwencji genomow,
sekwencji biatek oraz ich struktur tréjwymiarowych.

Oprogramowanie Endnote do zarzadzania bibliografia.
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D. Najwazniejsze techniki badawcze stosowane w Katedrze

- badanie ekspresji gendw zwigzanych z odpowiedzig roslin oraz mikroorganizméw na rézine
czynniki zewnetrzne

- analizy zmian w profilach biatkowych roslin oraz mikroorganizméw

- profilowanie zmian aktywnosci enzymatycznej mikroorganizmow oraz roslin

- analiza metagenomiczna srodowiska glebowego

- techniki z zakresu biochemii klasycznej — izolacja i oczyszczanie biomolekut; techniki analizy
biatek w tym elektroforeza biatek: SDS-PAGE, Western blot

- techniki z zakresu mikrobiologii klasycznej — izolacja czystych kultur mikroorganizmow,
prowadzenie hodowli mikroorganizméw w ukfadach stacjonarnych i ciggtych, obrazowanie
mikroorganizmow w mikroskopie swietlnym
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