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Informacja o budowie i funkcji kazdej z komorek, tworzacych organizm wielokomérkowy, zapisana
jest w DNA w postaci genéw. Z gendw tych wyspecjalizowane wielobiatkowe kompleksy odczytujg zawarta
informacj¢ przepisujac ja na czasteczke informacyjnego RNA (mRNA). W nastgpnym etapie mRNA moze
zosta¢ wykorzystany przez rybosomy do stworzenia funkcjonalnego biatka. Biatka z kolei sg niezbedne dla
funkcjonowania wszystkich procesow komorkowych (przeprowadzaja reakcje enzymatyczne, transportuja i
magazynujg mikro- i makromolekuty, itd.)

Czasteczka DNA moze mie¢ dtugos¢ nawet dwoch metrow, a znajduje si¢ w jadrze komoérkowym o
srednicy rzedu setnych cze$ci milimetra! W zwigzku z tym DNA musi by¢ odpowiednio upakowany w
struktury wyzszego rzedu. Taka strukturg jest chromatyna, sktadajaca si¢ z podstawowych jednostek
organizacyjnych zwanych nukleosomami. Nukleosom jest zbudowany z DNA nawinigtego na rdzen
sktadajacy si¢ z os$miu biatek zasadowych - histonéw. Chromatyna moze tworzy¢ rowniez struktury
wyzszego rzedu az do maksymalnie upakowanego chromosomu w trakcie podziatu komoérki. W zwigzku z
wysokim stopniem upakowania DNA w chromatynie, czynniki biatkowe uruchamiajace proces
odczytywania informacji genetycznej zapisanej w DNA — transkrypcje — maja utrudniony dost¢p do
sekwencji docelowych. Dlatego w komorce istnieja wyspecjalizowane kompleksy przebudowujace
chromatyng, umozliwiajac biatkom regulatorowym np. czynnikom transkrypcyjnym dostgp do sekwencji
docelowych w DNA.

Wsrod czterech  rodzin kompleksow przebudowujacych chromatyne, kompleks SWI/SNF jest
najintensywniej badany i wedlug aktualnego stanu wiedzy pelnig najbardziej zréznicowane funkcje. W
warunkach laboratoryjnych zaledwie cztery podjednostki tworzace jego rdzen sa niezb¢dne do przesunigcia
nukleosomu. Oprocz rdzenia, kompleksy te zbudowane sg z wielu podjednostek zewngtrznych. To one
najprawdopodobniej rozszerzaja zakres funkcjonowania kompleksu SWI/SNF, by¢ moze kieruja go w
odpowiednie miejsca w chromatynie i umozliwiajg przebudoweg nukleosomowej struktury chromatyny.
Jednym z biatek zewng¢trznych, najczeSciej izolowanym wraz z rdzeniem kompleksu SWI/SNF, jest biatko z
rodziny SWP73.

U Arabidopsis (modelowej rosliny w biologii molekularnej) wystepuja dwa biatka z rodziny SWP73:
SWP73A i SWP73B. Do 2015 naukowcy zidentyfikowali udziat SWP73B w m.in. rozwoju lisci i regulacji
czasu kwitnienia, natomiast o funkcji SWP73A nie bylo zadnych informacji. Badania prowadzone przeze
mnie w Zespole dr hab. Tomasza Sarnowskiego wykazaty, ze kompleksy SWI/SNF zawierajgce biatko
SWP73A lub SWP73B zaangazowane s3 w kontrole rozmieszczenia nukleosomow w chromatynie.
Wykazali$my réwniez, ze poszczegdlne biatka z rodziny SWP73 u Arabidopsis maja zardéwno unikalne jak i
wspoélne funkcje. SWP73A bierze udziat w kontroli czasu kwitnienia i embriogenezie, za§ SWP73B jest
generalnym modulatorem wielu $ciezek rozwojowych (rozwoju lisci i kwiatow), kontroli hormonalnych
szlakow sygnatowych i metabolizmu. Podczas gdy rosliny z mutacja swp73a wygladaja jak roslina dzika,
inaktywacja genu SWP73B powoduje kartowatos¢, zaburzenia w rozwoju lisci, kwiatow i bezptodnosé. Co
niezwykle interesujace, roslina z wytgczonymi obydwoma genami SWP73 obumiera na bardzo wczesnym
etapie formowania zarodka. Swiadczy to o tym, ze biatko SWP73A moze by¢ zastepowane przez SWP73B i
ze obydwa te bialka mogg bra¢ udzial w regulacji tych samych procesow. Natomiast SWP73B peni
dodatkowo unikalne funkcje, ktore nie moga by¢ zastgpione przez biatko SWP73A. Dlatego wplyw
czgsciowej lub catkowitej utraty SWP73A widoczny jest dopiero przy braku SWP73B. Funkcjonalna
zalezno$¢ pomiedzy podjednostkami SWP73A i B kompleksu SWI/SNF u Arabidopsis nie jest poznana,
dlatego jej analiza stanowi glowny cel realizowanej przeze mnie pracy doktorskiej. Planuje wykazac
procesy, za ktorych regulacje odpowiedzialne sg biatkka SWP73A i SWP73B a takze za pomoca
najnowoczes$niejszych metod biochemicznych i mikroskopii zidentyfikowa¢ ich bezposrednich partneréw
biatkowych spoza kompleksu.

Uzyskane wyniki bedg miaty istotny wplyw na rozszerzenie wiedzy o regulacji ekspresji genow,
ktora w przysztosci moze zosta¢ wykorzystana w projektach naukowych z roznych dziedzin nauki.
Oczekujg, ze realizacja niniejszego projektu doprowadzi do uzyskania wynikow publikowalnych w
migdzynarodowych czasopismach naukowych.



