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Białka amyloidowe charakteryzują się zdolnością do tworzenia włókien. Włókna te często 
prowadzą do rozwoju chorób, z których najbardziej znane to: choroba Alzheimera, 
choroba Parkinsona, stwardnienie zanikowe boczne (SLA), choroba Huntingtona, a także 
cukrzyca typu 2. Tworzenie włókien przez białka amyloidowe, które oryginalnie 
występują w innej postaci, jest zazwyczaj wynikiem dodatkowego czynnika, takiego jak 
mutacja w białku, interakcja z innymi molekułami, lub warunki środowiskowe.  

Celem naszych badań było przewidzenie wpływu interakcji amyloidów z innymi białkami, 
które również wykazują podobną właściwość, na zmianę ich skłonności do tworzenia 
włókien. Szczególne zainteresowanie budzą interakcje ludzkich białek z amyloidami 
pochodzącymi spoza organizmu człowieka, a szczególnie tzw. funkcjonalnymi 
amyloidami bakteryjnymi. Termin „funkcjonalne” odnosi się tu wyłącznie do ich roli w 
dobrostanie bakterii, gdzie wspomagają ich wzrost lub funkcje fizjologiczne, na przykład 
umożliwiając tworzenie ochronnego biofilmu. Te same białka, wprowadzone do 
organizmu człowieka, mogą jednak negatywnie wpływać na zdolność ludzkich białek do 
tworzenia niepożądanych włókien i wywoływać procesy chorobowe. Potwierdzonym 
przykładem są interakcje amyloidów bakteryjnych, produkowanych przez niektóre 
gatunki zasiedlające jelita, z ludzkim białkiem α-synukleiną, zaangażowanym w rozwój 
choroby Parkinsona. Interakcje te mogą ułatwić jej nieprawidłowe pofałdowanie i 
przyczynić się do rozwoju choroby.  

Projekt przewidywał odkrycie i opisanie reguł umożliwiających interakcje pomiędzy 
różnymi białkami amyloidowymi, tworzącymi struktury włókniste, a następnie 
wykorzystanie tej wiedzy do opracowania algorytmu i oprogramowania umożliwiającego 
przewidywanie takich interakcji, bez konieczności prowadzenia kosztownych i 
czasochłonnych eksperymentów laboratoryjnych. W jego wyniku, między innymi, 
powstała jedyna na świecie baza danych interakcji amyloidów – AmyloGraph. Następnie, 
w oparciu o te dane, opracowano i udostępniono oprogramowanie PACT (Prediction of 
Amyloid Cross-interaction by Threading), modelujące możliwe interakcje pomiędzy 
białkami, które tworzą włókna. Metoda ta została wykorzystana do przewidzenia i 
eksperymentalnego przetestowania nieznanych dotąd interakcji pomiędzy białkami 
ludzkimi i bakteryjnymi. Wykazano możliwość przyspieszenia, spowolnienia lub 
zahamowania agregacji białek amyloidowych przez ich interakcje krzyżowe z innymi 
białkami. Przeanalizowano także potencjalny udział interakcji amyloidów w chorobach 
neurodegeneracyjnych, szczególnie chorobie Parkinsona i Alzheimera. Badania wskazały 
również wzorce sygnałowe amyloidów funcjonalnych, które ułatwiają mikroorganizmom 
kontrolę procesu agregacji.  

Wiedza zdobyta w trakcie realizacji projektu może zostać wykorzystana do lepszego 
zrozumienia i kontroli agregacji białek zachodzącej w procesach chorobowych, a także w 



projektowaniu leków oraz w materiałoznawstwie. Przyczyni się to do rozwoju dyscypliny 
naukowej inżynieria biomedyczna i pokrewnych. 

W wyniku prac prowadzonych w ramach projektu opublikowano kilkanaście artykułów w 
wiodących czasopismach naukowych, trzy rozprawy doktorskie (dwie kolejne na 
ukończeniu), w których zaprezentowano opracowane algorytmy, oprogramowanie 
obliczeniowe i bazy danych, a także wyniki prac eksperymentalnych. Projekt przyczynił 
się również do przygotowania wniosku habilitacyjnego jednej osoby.    
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