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POPULARNONAUKOWE

Kwasy nukleinowe (ang. nucleic acids, NA), DNA i RNA, sg istotnymi do zycia
czgsteczkami, petnigcymi kluczowe funkcje w wielu fundamentalnych procesach w
komoérce. Dla przyktadu, pekniecie nici DNA powoduje $mier¢ komorki. Poza funkcjami
biologicznymi, kwasy nukleinowe wykorzystywane sg w przemysle, od optyki kwantowej
(nanoczgsteczki sfunkcjonalizowane przez dodanie DNA) po inzynierie materiatowg (np.
struktury typu origami). Petne wykorzystanie potencjatu kwaséw nukleinowych w nowych
zastosowaniach, a takze zrozumienie procesow biologicznych, w ktorych biorg udziat,
wymaga dogtebnego zrozumienia termodynamicznych i mechanicznych witasciwosci
kwasow nukleinowych. Moze to by¢ osiggniete przez przeprowadzenie odpowiednich
badan, takich jak: zwijanie, termiczne rozwijanie, rozcigganie, rozpruwanie czy rozplatanie
kwaséw nukleinowych. Wykonanie takich badan eksperymentalnych na pojedynczych
czgsteczkach NA jest mozliwe, ale wymaga wielokrotnych powtérzen i zebrania
odpowiedniej statystyki. Mikroskopowa natura mechanizmow tych procesow moze byc¢
uchwycona w petni jedynie przez symulacje komputerowe. Umozliwiajg one badanie
zmian witasciwosci kwasow nukleinowych na poziomie atomowym, na wszystkich etapach
zachodzgcego procesu. Dzieki temu mozliwe jest okredlenie podstawowych witasciwosci
NA zwigzanych z ich sekwencjg, dtugoscig tancucha oraz strukturg drugo- i
trzeciorzedowa.

Celem projektu jest otrzymane wysokiej jakosci danych symulacyjnych, umozliwiajgcych
doktadne zrozumienie proceséw zwijania, termicznego rozwijania, rozciggania,
rozpruwania i rozplatania fancuchéw kwaséw nukleinowych. Symulacje te wymagajg
duzych skal czasowych, ktore mogg zostac¢ osiggniete jedynie dzieki wykorzystaniu modeli
gruboziarnistych, umozliwiajgcych wykonywanie badan duzych zmian konformacyjnych w
zadanych warunkach eksperymentalnych. W tym celu opracujemy model GoMartini dla NA
bedacy potgczeniem popularnego pola sitowego Martini z nowym pomystem
wykorzystania najwazniejszych oddziatywan stabilizujgcych kwasy nukleinowe.
Wprowadzimy nowe parametry energetyczne opisujgce nowe oddziatywania do pola
sitowego Martini oraz wykonamy ich rzetelng kalibracje. Naszg motywacjg jest sukces
analogicznych badan, ktére niedawno przeprowadziliSmy na biatkach (GoMartini 3).
Wynikiem proponowanych badan bedzie nowa metodologia, ktérej wcigz brakuje w
najnowszej wersji pola sitowego Martini, a ktéra umozliwi przeprowadzenie wiarygodnych
badan duzych zmian konformacyjnych zachodzacych w kwasach nukleinowych. Naszym
celem jest nie tylko udana implementacja proponowanego modelu, ale takze
udostepnienie go $rodowisku naukowemu jako nowego narzedzia do badania
zaawansowanych proceséw biologicznych biatek, kwaséw nukleinowych i ich kompleksow.
W zwigzku z tym, planujemy zbadac¢ dtugoterminowg dynamike uktadu nukleosomowego,
ktory jest podstawowg jednostkg przechowywania i organizacji DNA w komodrkach
eukariotycznych, a takze kompleks TDP-43-RNA, ktory jest zwigzany z przetwarzaniem
mMRNA z jgdra do cytoplazmy w skali milisekund.



