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Syllabus 

Prerequisiti 

Superamento Biochimica Preferenziale conoscenza di sistemi operativi “linux-like” e linguaggi di scripting 

(python; perl; bash) 

Risultati di apprendimento attesi (declinare rispetto ai Descrittori di Dublino) 

Conoscenza e capacità di 

 comprensione 

Acquisizione di conoscenze avanzate nell'ambito dell'ingegneria 

proteica e modellistica delle macromolecole biologiche. 

Conoscenza e capacità di  

comprensione applicate 

Utilizzazione di metodologie e piattaforme tecnologiche specifiche 

(bioinfornatica, modellistica molecolare ingegneria proteica e 

metabolica) per l'identificazione e la modificazione di bersagli 

molecolari di interesse biotecnologico. 

Autonomia di giudizio I laureati del Corso di Studio saranno in grado di individuare gli aspetti 

centrali dei nuovi problemi e ricondurli a schemi acquisiti o proporre 

soluzioni innovative utilizzando le conoscenze acquisite nell’ambito 

del modeling 3D di macromolecole biologiche. Fondamentale sarà la 

capacità di valutazione autonoma della complessità del dato 
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sperimentale e di corretta interpretazione dei risultati, soprattutto se 

limitati o incompleti.  

Abilità comunicative Il laureato magistrale che segue il corso di modellistica avrà acquisito 

al termine del corso abilità comunicative per trasferire in modo chiaro 

ed efficace idee, informazioni, dati e metodologie, sia in forma scritta 

che orale, inerenti le analisi strutturali utili per lo studio delle interazioni 

tra macromolecole biologiche, a interlocutori di analoga o diversa 

estrazione professionale anche in occasione di eventi di 

presentazione e diffusione di dati sperimentali propri o raccolti dalla 

letteratura. 

Capacità di apprendere Gli studenti che frequenteranno il corso di modellistica avranno 

acquisito sufficienti capacità di approfondimento di tematiche di 

ricerca e di problemi attuali che riguardano il settore industriale ed 

ambientale tramite la consultazione di materiale bibliografico in forma 

cartacea ed elettronica, la capacità di consultazione ed utilizzazione 

di banche dati strutturali. 

  

Programma 

Contenuti di insegnamento Introduzione alla modellistica molecolare e alla ingegneria proteica; 
strumenti bioinformatica; campionamento di sequenze su NCBI; editor 
di testo e di sequenze; gestione database genomici/proteomici; 
campionamento di sequenze via blast e analisi comparativa per gruppi 
tassonomici; editor di sequenze (Jalview; Bioedit) per lo sviluppo di 
multi allineamenti tramite ClustalW; webservices per la predizione di 
struttura secondaria (psipred) e fold recognition (pgenthreader); 
webservices per 3D protein modeling; introduzione al modeling 3D 
manuale; SwissPDBViewer – Visualizzazione e mutagenesi; 
SwissPDBViewer – Creazione modelli 3D di proteine; SwissDOCK; 
Docking con SwissDOCK e Autodock; Autodock per il virtual 
screening. 

Testi di riferimento I principi di biochimica di Lehninger; Textbook of structural biology; 
DeepView Manual https://spdbv.vital-it.ch/manual_guide.html; 
Autodock tutorials http://autodock.scripps.edu/faqs-help/tutorial;  

Note ai testi di riferimento Sono disponibili come supporto le presentazioni powerpoint delle 
lezioni. 

Metodi didattici Lezioni frontali con supporto multimediale ed esercitazioni in 
laboratorio. 

Metodi di valutazione  

(scritto, orale, prove in itinere) 

Presentazione orale del proprio progetto di caratterizzazione di una 
proteina sviluppato durante il corso 

Criteri di valutazione (per ogni 

risultato di apprendimento atteso 

su indicato, descrivere cosa ci si 

aspetta lo studente conosca o sia 

in grado di fare e a quale livello al 

fine di dimostrare che un risultato 

di apprendimento è stato 

raggiunto e a quale livello) 

Gli studenti devono dimostrare: 
· piena padronanza nell’individuare e applicare le tecniche di 
modellistica più opportune, tra quelle esaminate, per rispondere a 
vari quesiti biotecnologici; 
· capacità di valutazione critica dei risultati delle procedure 
computazionali e di integrazione di tali risultati al fine di ottenere una 
visione completa dell’informazione funzionale ricavata dalle analisi 
strutturali e del suo utilizzo in un sistema complesso quale quello 
macromolecolare; 
· chiarezza e completezza nell’esposizione orale dei contenuti del 
programma e nella redazione delle relazioni sulle analisi 
computazionali portate avanti; capacità di operare collegamenti con 
i contenuti di altri corsi. 

 

Altro   
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