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Opis:

Komérki eukariotyczne wykorzystujg systemy degradacji takie jak system ubikwityna-proteasom
(UPS) w celu usuniecia niepozadanych biatek. UPS posredniczy w proteolizie poprzez przytaczanie
matego biatka - ubikwityny do biatka docelowego, z wykorzystaniem kaskady enzyméw w procesie
zwanym ubikwitynacjg. Ubikwityna jest dofgczana gtéwnie do okreslonego aminokwasu w
docelowym biatku - lizyny. Niedawne badania wykazaty, ze biatko drozdzowe SIx5 unika UPS dzieki
rozlegtemu, pozbawionemu lizyn regionowi tzw. pustyni lizynowej. Taka pustynia lizynowa moze
stanowi¢ niescharakteryzowang strategie stosowang przez biatka w celu unikniecia przedwczesnej
degradacji. W wyniku naszych wstepnych analiz znalezliSmy wiele pustyn lizynowych wsréd biatek
zaréwno prostych jak i bardzo ztozonych organizméw. Wiele z tych biatek jest zwigzanych z UPS, co
prawdopodobnie wskazuje na istnienie mechanizmu chronigcego je przed samo-naznaczeniem do
degradacji. ZnalezliSmy jednak pustynie lizynowe réwniez w biatkach zaangazowanych w
podstawowe procesy komorkowe, takie jak transkrypcja.

Cel projektu:

Celem tych badan jest wyjasnienie powszechnego wystepowania biatek z pustyniami lizynowymi
wykorzystujgc ewolucyjne i strukturalne analizy bioinformatyczne z metodami eksperymentalnymi.
Czesc teoretyczna bedzie polegac na ilosciowej analizie zachowania ewolucyjnego pustyn lizynowych
w wielu grupach taksonomicznych, a nastepnie jakosciowej analizie ich funkcji biologicznych.
Wybrane struktury biatek zostang réwniez wykorzystane w symulacjach molekularnych, aby
sprawdzi¢ czy pustynie lizynowe pomagajg w unikaniu ubikwitynacji. Najbardziej obiecujgce wyniki
uzyskane z bioinformatycznych analiz zostang poddane eksperymentalnym testom z wykorzystaniem
ludzkich linii komdrkowych oraz nicienia Caenorhabditis elegans.

Wymagania:

- tytut magistra z zakresu nauk biologicznych/bioinformatyki

- doswiadczenie w programowaniu (Python/R), analizie danych omicznych i pracy na klastrze
komputerowym

- znajomos$¢ biologicznych baz danych, wiedza z zakresu biochemii, biologii molekularnej,
bioinformatyki ewolucyjnej i strukturalnej biatek

- biegta znajomoéé jezyka angielskiego

- silna motywacja do pracy naukowej (udokumentowane staze i praktyki w instytutach naukowych)

- umiejetnos¢ samodzielnego organizowania czasu pracy

- systematyczna praca

- doswiadczenie w modelowaniu molekularnym i/lub doswiadczenie w pracy laboratoryjnej oraz z C.
elegans jest zaletg



