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Strukturalne podstawy specyficznosci rozpoznawania DNA przez roslinne czynniki
transkrypcyjne WRKY

Rosliny sa nieustannie narazone na dzialanie réznych abiotycznych (np.: ekstremalnych temperatur,
zasolenia, suszy, promieniowania UV, zranienia, metali ci¢zkich) lub biotycznych czynnikow
stresowych, gtéwnie patogenow. Aby przeciwdziata¢ negatywnym skutkom stresu, rosliny wyksztatcity
szereg mechanizmow obronnych, wymagajacych precyzyjnego przeprogramowania wielu genow.
Regulacja ekspresji genéw jest osiggana poprzez dziatanie czynnikow transkrypcyjnych, ktore sg
biatkami decydujacymi o tym, ktore geny sa "wiaczane" (ulegaja ekspres;ji) lub "wylaczane™ w danym
momencie w komoérce. Czynniki transkrypcyjne sa aktywowane po otrzymaniu sygnatow stresowych,
dzialajac jako przetaczniki molekularne regulujace ekspresj¢ gendw docelowych poprzez oddziatywanie
Z promotorami genow.

Biatka WRKY sg jedng z najwickszych rodzin czynnikow transkrypcyjnych u roslin i odgrywaja
kluczowg rol¢ w wielu kaskadach sygnatowych i sieciach regulacyjnych, w szczegdlnosci
odpowiedzialnych za reakcje obronne na stresy srodowiskowe i atak patogenéw. Charakterystyczng
cechg biatek WRKY jest ich domena wigzagca DNA, znana jako domena WRKY. Jest to region o
dhugosci okoto 60 reszt aminokwasowych, ktory zawiera wysoce konserwatywny motyw sekwencyjny
WRKYGQK. Podczas gdy sekwencja w obrebie domeny wigzacej DNA wykazuje wysoka
identyczno$é, czynniki transkrypcyjne WRKY wykazuja niskie ogdlne podobienstwo sekwencyjne poza
ta domena, co jest powiazane z ich funkcjonalng r6znorodnoscia. Pomimo istotnej roli biatek WRKY w
obronie roslin, molekularne podstawy rozpoznawania DNA przez te czynniki transkrypcyjne pozostaja
nie do konca poznane. Struktury zdeponowane do tej pory w biatkowej bazie danych (Protein Data
Bank) oferuja jedynie wglad w strukture domeny wigzacej DNA Kilku przedstawicieli rodziny WRKY,
podczas gdy posrednie dowody sugerujg, ze regiony poza domeng WRKY silnie przyczyniajg si¢ do
selektywnos$ci wigzania DNA.

Aby wypetni¢ te luke badawcza, nasz projekt koncentruje si¢ na strukturalnej i funkcjonalne;j
charakterystyce czynnikow transkrypcyjnych WRKY petnej dhugosci, pochodzacych z Arabidopsis
thaliana. Stosujac najnowoczesniejsze techniki, takie jak kriogeniczna mikroskopia elektronowa (cryo-
EM) i krystalografia, a takze rozne testy wigzania DNA, chcemy zrozumie¢ skomplikowane interakcje
czynnikow transkrypcyjnych WRKY z DNA i innymi partnerami biatkowymi. Zastosowanie Kilku
metod biofizycznych dostarczy wskazoéwek na temat tego, jak silnie biatka te wigza si¢ z DNA i jak
wplywajg na ekspresj¢ genow.

Badanie strukturalne i funkcjonalne biatek WRKY ma znaczenie nie tylko dla fundamentalnego
zrozumienia fizjologii roslin, ale takze dla praktycznych zastosowan w rolnictwie. Wiedze uzyskana
dzigki tym badaniom bedzie mozna wykorzysta¢ do opracowania odmian roslin odpornych na roézne
czynniki srodowiskowe, od patogenéw po niekorzystne warunki, takie jak zimno, susza lub wysokie
zasolenie. Co wiecej, nasze obserwacje moga przyczynic¢ sie do udoskonalenia procesu hodowli roslin i
ukierunkowania strategii inzynierii genetycznej. Identyfikacja specyficznych markeréw zwigzanych z
odpornoscig na stres moze zrewolucjonizowa¢ hodowlg roslin, oferujac zréwnowazone rozwigzania
zwigkszajace odpornos¢ upraw. Wreszcie struktury pelnowymiarowych czynnikow transkrypcyjnych
WRKY pozwola udoskonali¢ algorytmy przewidywania struktury biatek, a w przysztosci umozliwia
oprogramowaniu budowanie bardziej wiarygodnych modeli kompleksow biatko-DNA. Dlatego nasz
projekt, koncentrujacy si¢ na odkryciu wiasciwosci strukturalnych i funkcjonalnych biatek WRKY,
pozwoli rozwing¢ zarowno nauki podstawowe, jak i stosowane, z potencjatem zrewolucjonizowania
strategii ochrony roslin i rozwoju biologii strukturalnej.



