


Streszczenie rozprawy w języku polskim: 
Rodzina białek szoku cieplnego Hsp70 stanowi jedną z najpowszechniej występujących grup białek wśród organizmów żywych. Odgrywają one kluczową rolę w zwijaniu nowo zsyntetyzowanych łańcuchów peptydowych i ponownym zwijaniu uszkodzonych białek. Cykl katalityczny Hsp70 jest koordynowany przez białka J, które stymulują hydrolizę ATP w obrębie Hsp70, wpływając tym samym na powinowactwo do wiązanego substratu, a także na wzajemne ułożenie domen Hsp70, NBD i SBD.	 
	W mojej pracy scharakteryzowałem allosteryczną komunikację wewnątrz bakteryjnego Hsp70, DnaK, przy użyciu pełnoatomowego wariantu dynamiki molekularnej. Udało mi się wyznaczyć krajobraz energetyczny zmian konformacyjnych DnaK, będących rezultatem hydrolizy ATP oraz wytypowałem region białka sterujący wzajemnym powinowactwem domen DnaK, NBD i SBD. Zaproponowałem także mechanizm aktywacji DnaK przez białko J, który skutkuje bliskim kontaktem ATP z katalitycznie istotną resztą Thr199. Wyjaśniłem również indywidualną rolę aminokwasów wchodzących w skład zakonserwowanego motywu HPD w proces wiązania domeny J i aktywacji DnaK. Na koniec otrzymane wyniki porównałem z przypadkiem, gdy DnaK jest stymulowane przez obecność substratu w SBD. Otrzymane przeze mnie wyniki przemawiają za spójnym mechanizmem aktywacji DnaK, opartym o zmiany konformacyjne towarzyszące tworzeniu się kontaktu Thr199-ATP. 






