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ENUd ProviEMmdiiKe ‘
IRERUtAa problematika eandso

o lUnutaréelijski proteinski agregati saGinjeni od
monomera  a-sinukleina  (a-8yn)  su
karakteristiGni za Parkinsonovu bolest (2016,
b.| mil osoba Sirom sveta, ~I7 k u Srhiji).
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» Nacionalni institut za Neuroloske poremecaje i & a-Syn &=
mizdani udar: "kljucni cilj istrazivaCa koji zele | 220 | % — f—“
da napreduju u pronalazenju terapije je da
bolje razumeju i opi$u normalne i abnormane
fuvkcije a-Syn”

e o-Syn monomer: random coif (aq) o-heliks i
B-plocica (membrane)

Monomer Oligomeri Fibrili Agregati

Modikovano preme: fitjps, 7 wwwabcamcaomy MeurascEne/ achve-ajpia-Synuckir-rosis
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JE A oilike vaskrsnice I-I
_J JM_J c] ] JJ§ /d SR LEAPS\§
o Dehidracija: susa, visok salinitet i mrZnjenje.

e Desikacija (ekstremna dehidracija) izaziva: razvijanje 30
strukture, denaturaciju i agregaciju proteina, destabilizaciju
ndnosno, gubitak integriteta Gelijskih membrana, oksidativni
stres.

* Vaskrsnica Kamonda serbica tolerise gubitak od ¢ak 9a %
totalnog sadrZaja vode u Celijama, ispoljavajuéi  punu
metabolicku aktivnost nekoliko dana nakon rehidracije.

o Rod Ramonda (X myconi £ serbica and
I nathaliae) su bilike tercijalni relikti

e Endemske vrste.

Rakic et al. 204 Frontiers in plant science, 4 5al.
Vidovic et al. 2020. Anal Bioanal Chem DOI 10.1007/s00216-020-0296a
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Hpezivljavan|e tokom suSenja {
eapsiTse

Tolerancija desikacije kod vaskrsnica podrazumeva orkestriranu requlaciju
vi$e zagtitnih proteina i metabolita, osmoprotektanata i antioksidanata.

ABA odgovarni elementi,
GENOMIKA DREB i histonski H3 proteini

. |zbegavanje mehanickih otecenja,
destabilizacije ¢elijskih membrana i

zidova. ¢
2. |zbegavanje oksidativnih o$tecenja - COT-I, CpPLD-I, CpMybT.
fotosinteza + svetlo TRANSKRIFTOMIKA CpHB-7, CpCZ, CpPLD-2
3. otvaranje zastitnih proteina i {
osmoprotektanata LEAP, mali HSP, SOD, bZip

PROTEOMIKA * 1F. dehidrini, fosfolipaza D

4. Koordinacija/requlacija (sporo susenje)

3. Reparacija tokom rehidracije- § |
sprecavarie agregaciie - LEA proteini e o oML ™l i st

glutation,tokoferal,
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EApSTs

o Late Embryogenesis Abundant Proteins (LEAPs), proteini zastupljeni u kasnoj fazi
embriogeneze su zaStitni, hidrofilni proteini koji nemaju organizovanu S0
strukturu (intrinsically disordered, (D).

 Akumuliraju se na pocetku desikacije semena i kao deo odgovora na dehidraciju,
osmotski stres i smrzavanje u vegetativnim biljnim tkivima.

 Prisutni u kopnenim bilkama od najranijih taksonomskih grupa kao §to su
mahavine. Detektovani su i u pojedinim mikroorganizmima, gljivama, protozoama,
planktonskim Zivotinjama, nematodama i rakovima.

* Hidrofilni proteini

e |D proteini, odnosno u vodenom rastvoru uglavnom neorganizovani u sekundarne
strukture (random coils).

* [okom dehidracije, ¢esto organizovani u amfipatiéne a-helikse.
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Celijkitargeti vy
e iso
Osmotski potencijal, IJar -9, do-30.5 -ad ili nizi
Lubitak vode, % go-38 99-99.4
Enzimska aktlvnlJst_IIIIIIIIIIIIIIIII HIN
Olvera-Carrillo et al., 2011
gL
Strukturna plastiénost éﬁ%ﬁﬁ%""t:>.'iﬁggiii§
Enzim (qm::L Géé?ixf ! |

LOH, MDH, CAT<.
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126 ortologih proteina A thaliana
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AAs, amino acids; Asc. ascorbate; CAT, catalase; GLPs. germin-like proteins; GSH. reduced glutathione; GSTs, glutathione-S-transferases; PPOs, polyphenal
oxidases; Prx, peroxiredoxins; PTMs, post-translational modifications; ox-red, oxidoreductases; PP, oxidative pentose phosphate pathway; TCA, tricarboxylic

acid cycle; Trx, thioredoxins; Ub, ubiquitin;
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|ate embryogenesis abundant proteins (LEARS) R

eangiTlse
Proteinska familija sa najveé¢im brojem ¢lanova Cija je akumulacija indukovana desikacijom
Ukupno: 28 razli¢itih LEA proteina (I8 statisticki znacajno):

AT3G53770 —~ LEA7

s M10 ~ AT3G22490

— AT2G46140 AT2G18340

- —
I -
\N"“-m,m P 3 — 4 - "_'_J“,,./"'""
AT3GE0790 v N -'{:‘A
_ P | = ) 2644060l A_LEA2

AT2G03850

AT5G60520
AT3G53040 , ’

AT4G36600 |

- ,- AT1G52680 | |
& ]\ AT5660530

7\

.
s{; \*

—~(AT4G21020 2SRl S == ~
- —— o ECP63 o . ’_ \?—_ 7 J/ ; — —
S~ N '\' - y /’a' : A ! ‘~
7 e AT3G 15670 a - O\ (ﬁ/’ _»
| it \'-"-' A\ ATAG2T400 | AT3G19430
C e : — B——

AT1G71730 AT4G13230

AT2G03740

AT1G54890 AT3G62580 6

Znd SCIENTIFIC SYMPOSIUMOF THE PHARMAGEUTICAL ASSOCIATION OF SERBIA, 28.10.2021. Belgrade
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Diferencijalna transkriptomika HL i DL je izvedena po prvi put.

Kvantitativna diferencijalna proteomika HL i DL je izvedena po prvi put.

|6a LEA proteina iz bilike / serbica su identifikovani i klasifikovani.

Veéina LEA proteina pripada LEA 4 familiji i ima visoku verovatnodu za formiranje
a-heliksa (>70 %), dok je za veliki deo LEA proteina (70%) predviden visok nivo
neuredenosti.

Simulacijom molekularne dinamike, identifikovane su najpovaoljnije konformacije
reprezentativnih LEA proteina. Tom prilikom je kod RsLEA 30 proteina uocen
gubitak sekundarne a-heliksne strukture u vodi, za razliku od globularnih
proteina kada je ova struktura favorizovana.




https://leapsynsci.com/

Drustvene mreZe:

Youtube: (https://www.youtube.com/watch?v=0HUEISSARdL).

Research gate https://www.researchgate.net/project/LEAPSyn-SCI-Late-Embryogenesis-Abundant-
Proteins-Structural-Characterisation-and-Interaction-with-a-Synuclein-2

Twitter: https://twitter.com/leapsyn

Instagram: https://www.instagram.com/leapsyn_sci/?hl=fr-ca

Facebook: https://www.facebook.com/leapsynsci/.
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