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Ogromna ro6znorodno$¢ obserwowanego $wiata ozywionego jest odzwierciedleniem
roznorodnosci informacji genetycznej zapisanej w naszym DNA. To wlasnie tam zawarte sg wszelkie
instrukcje, niezbedne aby pojedyncza komorke moc przeksztalceié¢ tak ztozony organizm jak czlowiek
czy roslina. Poza nielicznymi wyjatkami, DNA zawarty w kazdej komorce posiada doktadnie t¢ samag
sekwencje. W jaki wiec sposob z identycznych genetycznie grup komoérek powstajg rézne narzady?
Kluczem do zrozumienia odpowiedzi na to pytanie jest uswiadomienie sobie, ze zawarty w komorce
DNA nie jest tam rozmieszczony w sposob swobodny. Kazda ludzka komodrka zawiera okoto 2 metry
DNA. Natomiast jagdro komorkowe, czyli struktura w ktorej DNA jest ulokowany, ma $rednice okoto
0,00001 metra. Mozna to poréwna¢ do sznura o dlugosci 20 kilometrow zamknigtego w pilce
futbolowej. Zmieszczenie w tak niewielkiej objetosci, tak dlugiej nici wymaga niezwykle $cistego i
uporzadkowanego sposobu upakowania. DNA wszystkich organizmoéw jadrowych nawini¢ty jest na
kompleksy biatlkowe zwane nukleosomami, tworzac strukture, zwang przez biologow chromatynag.
W celu odczytania informacji zawartej w genach i1 przeksztatceniu jej w funkcjonalny produkt, do
tych gendw musza przytaczy¢ si¢ specjalne biatka. Zadanie to jest jednak utrudnione ze wzgledu na
$ciste upakowanie chromatyny.

Poniewaz upakowanie chromatyny jest niezbedne, lecz jednoczesnie utrudnia dostep biatkom
odpowiadajacym za odczytywanie gendw, musza istnie¢ mechanizmy pozwalajace na specyficzne
rozluznianie struktury chromatyny jedynie w okreslonym miejscu i czasie. Rolg t¢ pehnia
wyspecjalizowane kompleksy biatkowe przebudowujace chromatyne. Istnieje kilka rodzajow takich
kompleksow, lecz najlepiej poznanymi i zdajagcymi si¢ pelni¢ najistotniejsza rol¢ w odczytywaniu
gendw sa kompleksy typu SWI/SNF. Kompleksy te sktadaja si¢ kilkunastu biatek, z ktorych czgs¢
stanowi rdzen, a inne sg przylaczane i odtgczane w zaleznosci od czasu i miejsca dziatania kompleksu.
Jednym z biatek stanowigcych rdzen kompleksu, zachowanym przez ewolucje we wszystkich
opisanych kompleksach SWI/SNF jest biatko SNF5. U drozdzy brak tego biatka powoduje, ze
kompleks nie jest prawidtowo sktadany i nie moze w prawidlowo petni¢ swojej funkcji. U czlowieka
brak SNF5 skutkuje rozwojem niezwykle agresywnych i trudnych do leczenia nowotworow.

Powyzsze dane sugeruja, ze biatko to pelni niezwykle istotng rolg we wszystkich
organizmach. Jednakze w naszym laboratorium, zidentyfikowali$my rosliny (rzodkiewnik pospolity
— Arabidopsis thaliana) z uszkodzonym genem kodujacym to biatko, co oznacza, ze nie moze by¢
ono produkowane. Rosliny te nie wykazywaty istotnych zmian w wygladzie i cyklu rozwojowym.
Jest to niespodziewany wynik i stwarza unikalng szans¢ do lepszego zrozumienia funkcji biatka SNF5
(w przypadku rzodkiewnika zwanego BSH) u ro$lin, poniewaz dysponujac roslinami pozbawionymi
tego biatka, mozemy sprawdzi¢ jak wptywa to na procesy komorkowe rosliny i na tej podstawie
wnioskowac o jego funkcji. W niniejszym projekcie chcemy skrzyzowa¢ mutanty w genie kodujacym
SNF5 z mutantami w genach kodujacych inne sktadniki kompleksu SWI/SNF, co pozwoli nam na
zrozumienie wzajemnych relacji funkcjonalnych migdzy tymi biatkami. Sprawdzimy takze na odczyt
ktorych genow wptyw ma SNF5, do jakich miejsc w DNA SNF5 si¢ przylacza regulujac je
bezposrednio oraz jak ostatecznie wplywa na sktad chemiczny komorek roslinnych.



