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Biatka nie sg stabilnymi czgsteczkami. W warunkach stresowych czes¢ biatek w komarce ulega
czesciowemu rozfatdowaniu i tworzy agregaty. Biatka opiekuricze nalezace do trzech rodzin (mate
biatka szoku termicznego (sHsp), Hsp70 oraz Hsp100) sg zdolne do przywracania biatkom uwiezionym
w agregatach ich natywnej struktury. Ten proces jest istotny dla przezycia bakterii, grzybow czy tez
roslin w warunkach stresowych. Biatka nalezgce do rodziny sHsp dziatajg jako pierwsze w warunkach
stresowych. Oddziatywajg one z czeSciowo rozfatdowanymi taricuchami polipeptydowymi co zmienia
proces agregacji tych biatek. Tak zmienione agregaty biatek sg lepszym substratem dla biatek Hsp70 i
Hsp100 co czyni proces przywracania biatkom substratowym wtasciwej struktury bardziej wydajnym.

W bakterii Escherichia coli, ktora jest modelowym organizmem biologii molekularnej,
wystepujg dwa mate biatka szoku termicznego, IbpA oraz IbpB. Powstaty one w wyniku duplikacji genu
kodujgcego pojedyncze mate Hsp. Proces ten zaszedt podczas powstania Enterobacterales. |bpA oraz
IbpB funkcjonalnie ze sobg wspoétdziatajg, ale petnione przez nie funkcje sg rézne. Nie wiadomo co na
poziomie sekwencji aminokwasowej tych biatek determinuje te funkcje. Nie jest tez jasne jakie s3
zalety utrzymywania dwubiatkowego systemu matych biatek szoku termicznego w poréwnaniu do
pojedynczego funkcjonalnego matego biatka.

W trakcie realizacji grantu znajdziemy powigzania pomiedzy sekwencjg aminokwasowg IbpA
oraz lbpB a ich wtasciwosciami. Zrekonstruujemy drzewo genealogiczne co pozwoli na wydedukowanie
najbardziej prawdopodobnych sekwencje przodkéw zaréwno lbpA jak i IbpB odpowiadajgcym weztom
na drzewie genealogicznym. Kilka sekwencji biatek przodkéw zostanie zrekonstruowanych zaréwno dla
IbpA jak i IbpB. Postugujac sie stworzonym drzewem genealogicznym cofniemy sie az do okresu kiedy
wystepowat tylko jeden gen kodujgcy mate Hsp. Rodwniez i ta sekwencja zostanie zrekonstruowana.
Zrekonstruowane sekwencje ancestralne postuzg do nadprodukcji i oczyszczenia biatek przodkéow
wspotczesnych biatek IbpA oraz IbpB. Przeprowadzimy analize szeregu wtasciwosci biochemicznych
tych biatek. Miedzy innymi skupimy sie na zdolnosci przodkéw IbpA oraz IbpB pochodzacych z tego
samego wezta na drzewie genealogicznym do funkcjonalnego wspdtdziatania. Zbadamy réwniez jak
wyglada fenotyp bakterii niosgcych geny kodujgce ancestralne mate Hsp.

W ramach badan wstepnych zrekonstruowalismy wspdlnego przodka IbpA oraz lbpB, biatko
AncAB, ktére jest najbardziej oddalone ewolucyjnie od biatek wystepujgcych wspdtczesnie w
porownaniu do wszystkich innych biatek ktére beda analizowane w grancie. To biatko rozni sie od
wspotczesnego lbpA w 34 pozycjach a od lbpB w az 74 pozycjach aminokwasowych. Analiza
wiasciwosci biochemicznych biatka AncAB jak i fenotypu zwigzanego z genem ancAB pokazata, ze
zrekonstruowalismy w petni funkcjonalne mate Hsp, ktdre zastepuje in vitro oraz in vivo wspotczesny
dwubiatkowy system matych Hsp.

Badania ktére zrealizujemy w ramach grantu pozwolg na zrozumienie co determinuje
wiasciwosci parteréw w dwubiatkowym systemie matych Hsp. Poznamy takze jak przebiegaty zmiany
wiasciwosci matych Hsp w procesie ewolucji. Zrozumiemy na czym polegajg réznice w funkcjonowaniu
oraz wyzszo$¢ systemu dwubiatkowego na jednobiatkowym. Prowadzone badania przyczynig sie do
znacznie lepszego zrozumienia roli matych Hsp w modyfikacji procesu agregacji biatek w komdérce.
Proces ten ma ogromne znaczenie dla pdzniejszego przywracania biatkom uwiezionym w agregatach
natywnej struktury co warunkuje przezycie warunkow stresowych.



