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Zelazo ma kluczowe znaczenie dla metabolizmu i fizjologii zaréwno komoérek jak i calych organizmoéw,
dlatego jest pierwiastkiem niezbednym do ich prawidtlowego rozwoju i funkcjonowania. Niedobory tego
pierwiastka w diecie prowadza do powaznych zaburzen chorobowych takich jak anemia u ludzi i zwierzat
czy chlorozy powodujace spadek aktywnosci fotosyntetycznej u rolin. Swiatowa Organizacja Zdrowia
(WHO) ocenia, ze ok. 30% $wiatowej populacji cierpi na anemi¢ spowodowang niedoborem zelaza.
Niedobor zelaza jest powszechny w krajach o niskim dochodzie ekonomicznym, gdzie dieta ludzi opiera si¢
gléwnie na roslinach uprawianych na glebach, w ktorych zelazo wystepuje w formie niedostepnej dla roslin.
Ze wzgledu na zte warunki ekonomiczne i brak dostepu do rdznorodnych zasobdéw zywnosci, problem ten
jest trudno rozwigza¢ poprzez proste uzupetnianie diety w jedzenie bogate w zelazo. W odrdznieniu od
suplementacji, biofortyfikacja ro$lin uprawnych za pomoca inzynierii genetycznej jest szybkim i tanim
sposobem moggcym znaczaco poprawi¢ stan odzywienia ludzi cierpigcych na niedobory Zelaza. Rosliny
uprawne wzbogacone w zelazo mozna otrzymac przez usprawnienie zdolnos$ci roslin do mobilizacji zelaza z
gleby i akumulacji tego pierwiastka w biodostgpnych formach. Identyfikacja i szczegétowa charakterystyka
molekularna genéw biorgcych udzial w pobieraniu i akumulacji Zzelaza u roélin, mogg znacznie poglebié
naszag wiedze¢ o mechanizmach majacych wplyw na biodostepnos¢ zelaza z pokarméow pochodzenia
roslinnego. Ostatnie badania na drozdzach wskazujg, ze dystrybucja zelaza w komoérkach moze byé
regulowana przez bardzo ztozone szlaki sygnatowe, w ktorych uczestnicza biatka transportujace zelazo przez
btony komoérkowe, blony mitochondriow, plastydow i wakuoli, jak réwniez biatka magazynujace i
chelatujace zelazo. Jednakze nadal brakuje szczegétowych informacji na temat lokalizacji, mechanizmow
regulacji 1 wlasciwosci molekularnych biatek zaangazowanych w wewnatrzkomorkowy transport zelaza w
komorkach roslinnych. W zwigzku z tym, celem niniejszego projektu jest szczegdtowa molekularna i
funkcjonalna charakterystyka genéw kodujacych mitoferryny (Mitochondrial Iron Transporter, MIT1) oraz
biatko podobne do mitoferryn (MFL-Mitoferrin-like) u modelowej rosliny dwuli$ciennej Arabidopsis
thaliana. W genomie A. thaliana zidentyfikowano trzy geny kodujace biatka AtMIT1, AtMIT2 i AtMFL1,
wykazujace homologi¢ z drozdzowymi oraz zwierzgcymi permeazami transportujgcymi zelazo do
mitochondriow. Opierajac si¢ na dostepnych wynikach badan i wstepnej analizie sekwencji tych bialek
przypuszczamy, ze biatka Arabidopsis lokalizuja si¢ w mitochondriach (AtMITL1 i AtMIT2) oraz w
chloroplastach (AtMFL1) i transportuja do wnetrza tych organelli jony Fe?*, ktore wykorzystywane jest w
kluczowych procesach metabolicznych, takich jak fotosynteza, oddychanie komoérkowe, czy synteza
klastrow zelazowo-siarkowych i hemu — grup prostetycznych niezbednych do funkcjonowania wielu
komorkowych biatek. W zwiazku z tym, ze juz niewielki nadmiar wolnych jondéw zelaza w mitochondriach
moze prowadzi¢ do stresu oksydacyjnego, sugerujemy, ze jony Fe?" importowane do macierzy
mitochondrialnej za posrednictwem biatek AtMIT sa natychmiast przenoszone na frataksyng, biatkowy
chaperon zelaza, ktora nastgpnie dostarcza je do biatek docelowych, m.in do bialek rusztowania
molekularnego syntetyzujacych klastry Fe-S. Wykazano, ze frataksyna wchodzi w bezposrednie interakcje z
biatkami zaangazowanymi w biosynteze¢ klastrow Fe-S w mitochondriach. W zwiazku z tym zaktadamy, ze
transfer Fe?* pomiedzy bialkami AtMIT a frataksyng rowniez moze si¢ odbywaé poprzez bezpo$rednig
interakcje frataksyny z permeazami zelazowymi w mitochondriach. Poniewaz frataksyna obecna jest takze w
chloroplastach komorek roslinnych, zaktadamy, ze podobny mechanizm importu i przekazywania zelaza do
biatek docelowych moze wystepowaé takze w chloroplastach (interakcja AtMFL-frataksyna). Z uwagi na
fakt iz mitoferryny i biatka podobne do mitoferryn sg matymi biatkami o masie molekularnej od 28 do 34
kDa, przypuszczamy, ze moga one tworzy¢ homo-oligomery lub hetero-oligomery. Aby zweryfikowaé te
hipotezy zamierzamy okresli¢ lokalizacj¢ subkomorkowsg biatek Arabidopsis, zidentyfikowaé substraty tych
biatek, wyjasni¢ molekularne mechanizmy ich regulacji, zidentyfikowa¢ reszty aminokwasowe i peptydy
niezbedne do ich lokalizacji i aktywnosci, oraz zbada¢ mozliwos¢ tworzenia przez te biatka
wielkoczgsteczkowych kompleksow. Zakladamy, ze uzyskane przez nas wyniki znacznie poglebia
dotychczasowa wiedzg o molekularnych mechanizmach regulacji komoérkowej homeostazy zelaza u roslin i
w przysztosci bedg uzyteczne w opracowaniu strategii majacych na celu wydajne wzbogacenie produktéw
pochodzenia roslinnego w biodostepne zelazo.



