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Biatka to grupa zwigzkéw naturalnych, o niezwykle szerokiej gamie mozliwosci. Funkcja biatka oraz
jego witasciwosci (np. wytrzymatos¢ termiczna) jest $cisle powigzana ze strukturg — utozeniem
przestrzennym tancucha gtéwnego. tancuch gtéwny biatka moze uktadaé
sie liniowo, jak réwniez moze zapetlac¢ sie np. w wezty. Co wiecej, moze
by¢ usztywniony za pomocg dodatkowych wigzan, tworzac petle. Petle
takie moga sie przeplatac, tworzac tzw. sploty (Rys. 1). Sploty, obecne w
kwasach nukleinowych (DNA, RNA), lub syntezowane przez chemikéw
organikéw, nie zostaty dotad zauwazone w biatkach. Moje wstepne
badania pokazujg jednak, ze sploty s3 mozliwe réwniez w biatkach, a co Rys. 1 Najprostszy nietrywialny
wiecej, moga w nich petni¢ bardzo istotng funkcje. splot, tzw. splot Hopfa.

Pierwszym celem projektu jest przeszukanie wszystkich znanych struktur przestrzennych biatek i
wychwycenie tych, ktérych tancuchy tworzg sploty. Do wykonania tego kroku potrzebna mi bedzie
metoda automatycznej analizy struktur, wykorzystujgca matematyczne narzedzia z teorii weztéw, oraz
tzw. powierzchni minimalnych, czyli matematycznego opisu baniek mydlanych. Wszystkie znalezione
struktury zostang upublicznione, jako internetowa baza danych, a zoptymalizowana metoda postuzy
do stworzenia serwera, w ktérym kazdy bedzie mogt sprawdzi¢ obecnos¢ splotu w swojej witasnej
strukturze.

Nowopowstate biatka nie majg jeszcze swojej naturalnej struktury — aby petni¢ swojg funkcje musza
sie najpierw zwing¢. W przypadku jednak biatek o skomplikowanej strukturze przestrzennej, zwijanie
zaczyna by¢ sporym problemem, ktéry moze wymagaé np. przewleczenia jednego ogona biatka przez
petle. Wobec tego kolejnym celem projektu jest analiza zwijania biatek o strukturze splotu i
charakteryzacja ich wtasciwosci termodynamicznych. Aby wykonac ten krok zaprojektuje odpowiedni
model, ktéry pozwoli mi wykonywac szybkie, a jednoczesnie realistyczne symulacje dynamiki biatka w
roznych warunkach. Korzystajac z tego modelu scharakteryzuje proces zwijania i zachowanie biatek
posiadajgcych splot.

Model ten, jak réwniez stworzona wczesniej baza danych zostang uzyte do wykrycia znaczenia
struktury splotu. Moje wstepne badania pokazujg, ze mimo trudnosci w zwijaniu, struktura ta pojawia
sie w pozornie réznych biatkach pochodzacych zaréwno z organizméw roslinnych, zwierzecych jak i z
grzybow, a przez to wydaje sie by¢ szczegdlnie istotna. Moim ostatnim celem jest pokazanie, czemu
jest ona tak cenna.

Wyniki tego projektu postuzg naukowcom z réznych dziedzin. Biofizycy otrzymajg model uzyteczny
dla szerokiej klasy biatek, a takze nowe metody opisu dynamiki biatek. Biolodzy otrzymajg kolejny
fragment informacji na temat mozliwych struktur biatkowych i proceséw zwijania. Szczegélnie cenne
wydaje sie wyjasnienie zwigzku pomiedzy struktura, a funkcjg i wtasciwosciami biatka. Wiadomosci te
moga zostac¢ nastepnie uzyte przez biotechnologdw, aby swiadomie zmodyfikowaé, lub zaprojektowac
nowe biatka, o np. bardzo wysokiej stabilnosci. Wreszcie matematycy otrzymajg impuls do rozwoju
niektérych technik, miedzy innymi z teorii weztéw, a wszyscy uzytkownicy internetu otrzymajg
mozliwos¢ tatwego i intuicyjnego przegladania biatek ze strukturg splotu, a takze analizy wtasnych
uktadow.




