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Streszczenie

Temat:

Analiza bioinformatyczna pelnego zhioru Iludzkich kinaz oraz kinaz organizmow
zwiqzanych z czlowiekiem

Cztowiek posiada dobrze poznany zbior kinaz. Regulujg one wiele waznych procesow
komorkowych. Bakterie patogenne oportunistycznie zamieszkujace ludzkie cialo nauczyly sie
manipulowa¢ szlakami procesow cztowieka na swojg korzysé. Ich kinazy sg stabo poznane i
wciaz sg znajdowane nowe rodziny.

Legionella jest patogenem, ktory moze powodowaé $miertelne zapalenie pluc u
cztowieka. W jej patogennos$¢ jest zaangazowanych wiele kinaz, ale ich mechanizmy nadal
nie sg do konca poznane.

Efektem niniejszej pracy jest bioinformatyczny opis zbioru 114 kinaz Legionelli, z
czego 15 to nowe rodziny, ktorych podobienstwo do kinaz nie bylo wczesniej znane. W pracy
opisano 6 najcickawszych nowych rodzin. Jedng z przewidywanych kinaz (SidJ)
potwierdzono eksperymentalnie jako kluczowa dla przetrwania Legionelli wewnatrz
makrofaga. Odnalezienie wszystkich kinaz moze by¢ réwnie wazne dla odkrycia sposobow
walki z tym patogenem. Nowo przewidziane kinazy znajdowane sg rdwniez u wielu innych
patogenow zwierzat 1 roslin.

W pracy przedstawiono kompleksowa metodyke wyszukiwania nowych rodzin kinaz,
ktora moze by¢ uzyta do wyszukiwania innych enzymow.



