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POPULARNONAUKOWE STRESZCZENIE PROJEKTU

Celem kazdego zywego organizmu jest ochrona, powielenie i przekazanie swojego materiatu
genetycznego kolejnemu pokoleniu. U bakterii, ze wzgledu na brak typowej dla eukariontéw otoczki
jadrowej, podwojenie informacji genetycznej (replikacja) zachodzi w cytoplazmie komorki i jest
sprzgzone z jednoczesng segregacja nowo zreplikowanych czasteczek DNA do komorek potomnych.
Poza nielicznymi wyjatkami, u bakterii segregacja chromosomdw jest wspomagana przez system
biatek ParA i ParB oraz sekwencje ,,centromerowe” parS. Podczas gdy biatko ParB wiaze sekwencje
parS i tworzy skomplikowany przestrzennie kompleks segregacyjny nazywany segrosomem, biatko
ParA, wykorzystujac energi¢ pochodzaca z hydrolizy ATP, w sposob aktywny rozdziela i
przemieszcza segrosomy do przeciwleglych biegunow komodrki. Dzieki  bezposrednim
oddzialywaniom miedzy czasteczkami biatka ParB dochodzi do rozprzestrzeniania si¢ biatka wzdtuz
czasteczki DNA oraz taczenia odleglych jej fragmentow. Badania prowadzone w ostatnich latach
pokazuja, ze wigzanie biatka ParB do sekwencji parS wptywa na przestrzenng strukture chromosomu
(topologi¢). Chociaz w ogélnym zarysie segregacja chromosomoéw u bakterii przebiega wediug
zblizonego modelu, to w szczegotach moze r6znic si¢ znaczaco, starajac si¢ sprosta¢ wyzwaniom jakie
narzuca ksztatt komorki oraz sposob organizacji genomu.

Glebowe bakterie z rodzaju Streptomyces, znane jako producenci szeregu zwigzkoéw o
wilasciwosciach przeciwbakteryjnych i przeciwnowotworowych. Swoim wzrostem w postaci
wydluzonych i rozgalezionych strzgpek oraz zdolnoscia do wytwarzania zarodnikdéw przypominaja
proste grzyby nitkowate. Ich duzy chromosom (8-11 milionéw pz) stanowi pojedyncza, liniowa
czasteczka DNA. Podobnie jak u innych bakterii, u Streptomyces segregacja chromosomoéw
wspomagane jest przez system parABS. Jednak u Streptomyces, ze wzgledu na mnogo$¢ sekwencji
parS obecnych w chromosomie (dla porownania Streptomyces coelicolor - 24, Bacillus subtilis - 10,
Mycobacterium smegmatis - 3), organizacja kompleksu segregacyjnego wydaje si¢ by¢ bardziej
ztozona niz u innych gatunkow bakterii. U Streptomyces za prawidtowe rozdzielanie kompleksow
segregacyjnych odpowiada takze topoizomeraza I (biatko TopA). Dzigki zdolnosci do przejsciowego
nacinania podwdjnej helisy DNA, biatko TopA usuwa petle oraz wezly DNA, ktéore moga
przeszkadza¢ w transporcie chromosoméw w obrgbie pojedynczego kompartmentu komorkowego.
Jednak wspotdziatanie biatek segregacyjnych z biatkiem TopA, a takze sama architektura kompleksu
segregacyjnego, czyli przestrzenna organizacji DNA, sa wcigz dla badaczy niejasne.

Celem naszego projektu jest szczegotowe zbadanie struktury kompleksu segregacyjnego u
Streptomyces. W ramach projektu zweryfikujemy model, ktory zaktada, ze oddziatywanie biatka ParB
prowadzi do przestrzennego tgczenia odlegltych regionéw chromosomu, jak réwniez zbadamy, jak
zorganizowany jest chromosom w zywej komorce. Okreslimy takze, jaka role w segregacji
chromosoméw odgrywa topoizomeraza I. Nasze prace beda jednymi z pierwszych, ktore
kompleksowo zajma si¢ charakterystyka struktury przestrzennej bakteryjnego segrosomu,
wykorzystujac do tego celu zaréwno analizy oddzialywan na poziomie pojedynczych czasteczek, jak
rowniez najnowsze narzedzia obrazowania globalnej architektury DNA.



