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Streszczenie rozprawy doktorskiej

W pracy doktorskiej zarejestrowano wysokorozdzielcze dane i rozwigzano
struktury krysztatdow nie opisywanych dotychczas w literaturze kompleksow
d(CGCGCG),=Spm**=Mn**, d(CGCGCG),~Spm*-Zn**, d(CGCGCG),~Put**-K" i
d(CGCGCG),~Cr’* oraz RNA:DNA-Mg**. Za wyjatkiem kompleksu z Mn**, w
pozostatych strukturach z Z-DNA tancuch kwasu nukleinowego wykazuje
nieuporzgdkowanie (podwéjne konformacje), ktdrego stopien mozna
uszeregowaé w nastepujacej kolejnosci d(CGCGCG),~Cr** > d(CGCGCG),~Put**~
K" > d(CGCGCG),~Spm™*—Zn** > d(CGCGCG),~Spm™*—Mn**. Uzyskane w
niniejszej pracy rezultaty Swiadczg o wysokim stopniu labilnosci konformacyjnej
helisy d(CGCGCG),. Uzyskane rezultaty dla RNA:DNA-Mg** dotyczace
konformacji i parametréow helikalnych  poréwnano z wartosciami
charakteryzujagcymi dwa, jak dotad, opisane dupleksy RNA:DNA z sekwencjg
analogiczng do PPT. Analiza pordwnawcza wykazata réznice w konformaciji
cukréw, stopniu nieuporzgdkowania nici RNA, oddziatywaniach warstwowych w
regionie a5-g6-a7 i w trajektorii osi helisy. Przeksztatcenia strukturalne
zaobserwowane dla kompleksu RNA:DNA-Mg** wystepuja w wielu miejscach
tancucha RNA z sekwencjg PPT, co sugeruje, ze sg jednym z warunkéow
wstepnych w efektywnej syntezie retrowirusowego DNA przez RT/HIV-1.
Uzyskane wyniki wzbogacajg wiedze o procesie odwrotnej transkrypcji w
retrowirusach oraz o stabilnosci kwasu nukleinowego w formie Z-DNA.



