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Grupa badawcza: Struktura, dynamika i funkcje biatek
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Weronika Kondej

Kierownik: dr Rafal Augustyniak

Biatko HP1a (Heterochromatin Protein 1 alpha) odgrywa kluczowg role w organizaciji
heterochromatyny oraz regulacji ekspresji gendéw poprzez rozpoznawanie potranslacyjnych
modyfikacji histondw, w szczegdlnosci trimetylacji lizyny 9 histonu H3 (H3K9me3) [1,2].
Oddziatywania HP1a z chromatyng sg istotnym elementem mechanizmow epigenetycznych
zwigzanych z wyciszaniem transkrypcji [2].

Celem pracy byto zbadanie wptywu stopnia metylacji lizyny 9 histonu H3 oraz fosforylacji
HP1a na site oddziatywan w kompleksie HP1a—H3. W badaniach wykorzystano
rekombinowane, izotopowo znakowane ludzkie biatko HP1a produkowane w komérkach
Escherichia coli oraz syntetyczne peptydy histonu H3 o r6znym stopniu metylacji.
Oddziatywania analizowano metodg spektroskopii magnetycznego rezonansu jgdrowego
(NMR), wykorzystujgc eksperymenty HSQC-TROSY oraz miareczkowania biatko—ligand.

Analiza zmian przesunie¢ chemicznych wykazata wystepowanie specyficznych oddziatywan
pomiedzy domeng CD biatka HP1a a peptydami H3. Zaobserwowano wzrost powinowactwa
kompleksu wraz ze wzrostem stopnia metylaciji lizyny 9 histonu H3. Wyniki wskazujg
réwniez, ze fosforylacja HP1a wplywa na charakter oddziatywan oraz moze modulowac
sposob rozpoznawania zmodyfikowanych histonéw przez HP1a.

Uzyskane wyniki stanowig czesc szerszych badan zespotu nad mechanizmami kondensacji
HP1a. Pomimo duzych réznic w powinowactwie pomiedzy HP1a a peptydami H3 o r6znym
stopniu metylacji, oddziatywania te mogg inicjowac¢ procesy separacji fazowej [3,4]. Wyniki
sugerujg, ze nawet relatywnie stabe oddziatywania histonowe mogg petni¢ role nukleujgcg w
organizacji heterochromatyny.
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