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informacji strukturalnych.28 Pierwszym etapem analizy strukturalnej metodami NMR jest zawsze 
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2.1  Prace H1 i H2  wyznaczenie struktury przestrzennej G-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4 i 
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tetrady z zaznaczonymi na czerwono atomami tlenu O6 grup karbonylowych, B) schemat budowy trzonu G-

-kwadrupleksach, D) 
- -kwadrupleksach, F) struktury chemiczne tetrad 

nieguaninowych.



Rysunek 2.1.2 Struktura G-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4 A

Rysunek zawiera elementy Figury 1 z pracy H1. 
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eksperymencie SELEX, zielone  region zmienny eksperymencie SELEX, szare  region dodane po eksperymencie SELEX.  
Rysunek zawiera elementy Figury 1 z pracy H3. 
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Rysunek 2.2.4.

H3.

Badania strukturalne aptameru LnA podsumowanie

Praca H3

paramagnetycznego NMR 



 

2.3 Praca H4  wyznaczenie struktury przestrzennej DNAzymu 8-17 w kompleksie z jonem 
Zn2+ i zaproponowanie nowego modelu relacji struktura-  

 

DNAzymy. Zdecydowanie najistotniejszym typem reakcji chemicznej katalizowanej przez oba te typy 
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Rysunek 2.3.1. 8-
H4

z pracy H4. 

Wyznaczenie struktury DNAzymu 8- 2+ metodami NMR

H4 jest wariant sekwencyjny DNAzymu 8-17 



-17 opartych 
68

in silico

DNAzymu 8-
2+

2+

-

(Rysunek 2.3.2b).

Rysunek 2.3.2. -
NMR -
substrat RNA kolorem zielonym. Rysunek zawiera elementy Figury 1 z pracy H4.
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wystar -
2+ 



Rysunek 2.3.3. Struktura przestrzenna DNAzymu 8- - 2+ B) 
2+ i Pb2+. Rysunek zawiera elementy Figur 3 i 4 z pracy H4.
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FRET),65 67
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2+ oraz Mg2+ szacowane na podstawie obserwacji zmian strukturalnych 

 katalitycznej. 

-
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2+ 
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-17 z jonami metali 

H4,
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strukturze a
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wyznaczenie niekanonicznej struktury przestrzennej DNA/RNA indukowanej jonami metali oraz 

 G-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4, aptameru LnA oraz DNAzymu 8-17 

-  

 

1) W przypadku G-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4
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-

-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4 

H1), jednak 

 

H3 struktura kompleksu aptameru LnA z jonem lantanowca stanowi 

-

 

3) Wyniki uzyskane w pracy H4 -17 z jonami Zn2+

2+

H4 

metali przez ligandy DNA, znanych z danych literaturowych. 

 

 symulacje dynamiki molekularnej 

H4 

DNAzymu 8-17 z jonami Zn2+

pracy H4 



2+ 70

H4.  

  

H4

+ w bruzdach G-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4. Na 

etapie przygotowywania prac H1 i H2 

- 50 mM KCl, wykorzystywany 

standardowo w badaniach G-
+ 

oby z kolei z tworzeniem G-kwadrupleksu.  

  

-

amonowych NH4
+ +, podczas tworzeniu struktury G-kwadrupleksu. 

71,72 3)6
3+. Tego rodzaju 

sprawdzenia czy jony NH4
+ -kwadrupleksu co K+ i Na+ 
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4
+ i K+ -
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-

jon Co(NH3)6
3+ 2+
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3)6
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 efekty paramagnetyczne  

-kwadrupleksu r(UGGUGGU)4 oraz DNAzymu 8-17 z jonami metali. 
73 jak i w 

centralnym kanale wybranych G- 74 

r(UGGUGGU)4 

4
+

przyjmowanych przez jony K+.  

paramagnetycznych w badaniach DNAzymu 8-

jonu kobaltu Co2+,64 

75 

H4

- 2+
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13C i 15
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G-

43 
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- H1
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-
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-
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-
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2+ czy Mg2+
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 oparte na informacjach strukturalnych 



wprowadzanie modyfikowanych chemicznie jednostek nukleotydowych do jego sekwencji. Badania 

kontynuacja opisanych w pracy H4  

18 i 8-17,19 oraz 

H4 

 wyznaczona metodami NMR 

struktura przestrzenna DNAzymu 10-23.20 

60 

 

-
77 81 Brak metod eksperymentalnych 

 

uzyskanych przeze mnie w ramach pracy H3. Identyfikacja elementu strukturalnego DNA, zdolnego 
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Rysunek 3.2.1.

Figury 9 z pracy H3.

Wyznaczone w pracy H3
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