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Bakteriofagi (wirusy namnazajace sie w komarkach bakterii) s najliczniejsza
grupg organizmoéw wystepujacych na Ziemi. Zamieszkujg wody stone i stodkie,
zaréwno ptynace jak i stojgce, glebe oraz ekstremalne srodowiska takie jak:
gorgce zrédfa, pustynie i lodowce, jak rowniez organizmy zwierzat i ludzi,
wchodzac w sktad mikrobiomu. Gwattowny rozwoéj technik biologii
molekularnej w XX wieku, w tym wysokoprzepustowego sekwencjonowania
kwasow nukleinowych, umozliwit dogtebne poznanie genomow wielu
organizmow. W jednej z najwiekszych baz danych deponujgcych sekwencje w
Instytucie Zdrowia Publicznego w USA, na ponad 400 tysiecy upublicznionych
genomow mikroorganizmow, tylko ponad 4 tysigce stanowia genomy
bakteriofagdow. Wiekszos¢ opublikowanych badan na strukturg i funkcjg biatek
budujgcych kapsydy fagdw oraz biatek funkcjonalnych dotyczy tylko kilkunastu
przedstawicieli tej jakze licznej grupy, a prace te powstaty ponad pot wieku
temu, kiedy mozliwosci techniczne naukowcow byty stosunkowo skromne, w
poréwnaniu do chwili obecnej. Podczas prac naszego zespotu nad
biordznorodnoscig morfologiczng, genetyczng i funkcjonalng bakteriofagéw
wyizolowanych ze srodowiska naturalnego stwierdzono, ze kodujg one enzymy
powielajgce materiat genetyczny (zwane polimerazami DNA) o niespotykanej
dotad budowie. Celem tego projektu bedzie przeprowadzenie doktadnej
charakterystyki fizyko-biochemicznej wyzej wspomnianych polimeraz DNA i
odpowiedz na pytanie jak enzymy o niespotykanej dotgd konformacji
funkcjonujg w zywym organizmie. Nadrzedng kwestig projektu bedzie
przedstawienie réznorodnosci molekularnej enzymoéw fagow jako
odzwierciedlenia ich roznorodnosci morfologicznej. Dane uzyskane w tym
projekcie pozwolg na zweryfikowanie wstepnych zatozen, iz nowo odkryte
polimerazy DNA moga by¢ wykorzystane w biotechnologii.



