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Poczatkowo, RNA postrzegano tylko jako czasteczki posredniczace w transferze informacji
genetycznej miedzy DNA a biatkami. Dzi§ wiadomo, ze RNA jest kluczowym sktadnikiem komorki,
zaangazowanym w niemal wszystkie aspekty jej aktywnos$ci. Przyciggneto to uwage badaczy
szczegblnie w aspekcie zalezno$ci migdzy strukturg i funkcja RNA. Jedng z metod badan struktury
przestrzennej czasteczek jest krystalografia. Dzigki niej poznajemy rzeczywisty model atomowy
biomolekut, co pozwala opisa¢ mechanizmy reakcji, charakterystyke oddziatywan z matymi
czasteczkami (np. lekami), a takze wytlumaczy¢ dziatanie makromolekularnych maszyn.
Krystalografia od lat jest rutynowo stosowana do badania struktury biatek. Niestety w przypadku
RNA, badania te sg trudne i nieliczne. Dotyczy to zwtaszcza tych RNA, ktore przyjmujg forme spinki.
Cho¢ motyw spinki jest najpowszechniej wystepujacym elementem struktury RNA, bardzo trudno
jest go bada¢ ze wzgledu na niestabilno$¢ termodynamiczng w warunkach krystalizacji.

Niniejszy projekt skupia si¢ na opracowaniu nowatorskich metod, ktore wykorzystujac
komplementarne podejscia z zakresu chemii i biochemii kwaséw nukleinowych, umozliwig
otrzymywanie stabilnych struktur spinkowych RNA. Proponowane przez nas podej$cia badawcze sg
proste 1 wydajne. Nie wymagaja uzycia specjalistycznego sprzetu i moga zosta¢ uzyte w niemal
kazdym laboratorium. Dzigki temu po raz pierwszy mozliwe beda badania dowolnych struktur
spinkowych za pomoca krystalografii. Wyniki projektu rozszerza istotnie wiedz¢ podstawowg o
strukturze RNA. Beda takze inspiracja do dalszych badan, gdyz przyczynig si¢ do zrozumienia
aspektow strukturalnych RNA w patomechanizmie niektorych ludzkich nieuleczalnych schorzen.
Ponadto otrzymane modele krystalograficzne moga postuzy¢ do interpretacji dostepnych danych
funkcjonalnych oraz jako matryca do racjonalnego projektowania lekow a w przysztosci przyczynic¢
si¢ do stworzenia skutecznych terapii.



