Organizmy wielokomdrkowe, w tym ro$liny i ssaki, sg niezwykle ztozonymi i precyzyjnie zsynchronizowanymi maszyneriami.
Informacja o budowie i funkcji organéw sktadajacych sie z miliardéw rdznorodnych komorek, tworzacych skomplikowany
organizm, zapisana jest w czasteczkach DNA w postaci gendw. Z gendw tych wyspecjalizowane wielobiatkowe kompleksy
odczytujg zawartg informacije przepisujac jg na czasteczke informacyjnego RNA (mMRNA). Z jednego genu moze powstaé wiele
roznych informacyjnych mRNA na drodze alternatywnego sktadania transkryptéw. Takie transkrypty wedrujg do retikulum
szorstkiego, gdzie rybosomy przeksztatcajg kod w nich zapisany na funkcjonalne biatka. Z biatek zbudowane sg wszelkie
maszynerie odpowiedzialne za wyspecjalizowane procesy komérkowe, np. enzymy przeksztatcajace glukoze w energie, enzymy
naprawiajgce uszkodzenia DNA, itd.

Czasteczka ludzkiego DNA ma okoto 2 m dtugosci, a znajduje sie w jadrze komoérkowym o bardzo matej srednicy, ok. 10um. W
zwigzku z tym DNA musi by¢ upakowany w struktury wyzszego rzedu. Taka strukturg jest chromatyna, sktadajaca sie z
podstawowych jednostek organizacyjnych zwanych — nukleosomami. Nukleosom sktada sie z nici DNA nawinietej na rdzen
biatkowy, zbudowany z zasadowych biatek- histonéw. Poniewaz chromatyna jest niezwykle ciasno upakowana w jadrze
komorkowym, czynniki biatkowe uruchamiajace proces odczytywania DNA — transkrypcje — majg utrudniony dostep do
sekwencji docelowych. Dlatego w komdrce istniejg wysoko wyspecjalizowane kompleksy przebudowujace chromatyne,
umozliwiajac innym biatkom np. czynnikom transkrypcyjnym dotarcie do sekwencji docelowych w konkretnych genach.

WSsrod czterech poznanych dotad rodzin tych komplekséw, najwiekszym i najintensywniej badanym przez biologéw
molekularnych jest kompleks SWI/SNF. Cztery podjednostki stanowig rdzer kompleksu SWI/SNF, tzn. tylko one wystarcza do
przebudowy chromatyny w warunkach laboratoryjnych. Liczba pozostatych podjednostek jest zmienna i wynosi ok. 5-8. To one
rozszerzajg zakres funkcjonowania kompleksu SWI/SNF, najprawdopodobniej kierujg go w odpowiednie miejsca w chromatynie i
umozliwiaja wigzanie z innymi biatkami. Biatkiem zewnetrznym, najczesciej izolowanym wraz z rdzeniem, jest biatko z rodziny
SWP73.

W genomie Arabidopsis (rzodkiewnika pospolitego) zapisane sa dwa biatka tego typu: SWP73A i SWP73B. Biatko SWP73B
bierze udziat w rozwoju lisci, regulacji czasu kwitnienia, a takze w tworzeniu tkanki przyrannej, odpowiedzi na promieniowanie
UV i w regulacji cyklu komoérkowego. Dodatkowo, ostatnio opublikowane dane wskazujg na globalny zakres dziatania biatek
SWP73A i B na chromatynie przez pozycjonowanie nukleosomow, a takze wskazujg na to, ze poszczegolne biatka majg zaréwno
unikalne jak i wspolne funkcje. SWP73A bierze udziat w kontroli czasu kwitnienia i embriogenezie, za§ SWP73B jest generalnym
modulatorem wielu Sciezek rozwojowych, przede wszystkim rozwoju lisci i kwiatow. Inaktywacja genu SWP73A nie powoduje
zmian fenotypowych i mutant w tym genie wyglada jak roslina dzika, zas mutant swp73b jest kartowaty, ma zaburzony rozwdj
lisci, kwiatow i jest bezptodny. Co niezwykle interesujace, roslina pozbawiona obu tych gendw obumiera na bardzo wczesnym
etapie formowania zarodka. Swiadczy to o tym, ze biatko SWP73A moze by¢ zastepowane przez SWP73B i ze obydwa te biatka
moga bra¢ udziat w regulacji tych samych proceséw. Natomiast SWP73B petni dodatkowo unikalne funkcje i nie moze by¢ w
zaden spos6b zastgpione przez biatko SWP73A. Dlatego wptyw czesciowej lub catkowitej utraty SWP73A widoczny jest dopiero
przy braku SWP73B. Funkcja SWP73A i wzajemne wspotdziatanie pomiedzy podjednostkami SWP73A i B w kontekscie funkcji
kompleksu SWI/SNF u Arabidopsis nie sg poznane, w zwigzku z tym podczas realizacji niniejszego projektu wykorzystamy
najnowoczesniejsze metody biologii molekularnej i zidentyfikujemy pule genéw, ktérych wiaczanie i wylaczanie jest zalezne od
SWP73A. Sprawdzimy, kt6re geny beda miaty zaburzong ekspresje po inaktywacji SWP73A, czy ich dzialanie jest réwniez
zalezne od prawidtowo dziatajacego biatka SWP73B, a takze zbadamy do jakich obszaréw chromatyny przytacza sie biatko
SWP73A. Zidentyfikujemy réwniez procesy, za ktorych regulacje odpowiedzialne sg biatka SWP73A i SWP73B i po
zastosowaniu najnowoczesniejszych metod biochemicznych i mikroskopii poznamy ich bezpos$rednich partneréw.

Uzyskane wyniki beda miaty istotny wptyw na rozszerzenie wiedzy o regulacji ekspresji genow, ktéra w przysztosci moze zostaé
wykorzystana w projektach naukowych z réznych dziedzin nauki, m.in. biochemii i medycyny.



