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POPULARNONAUKOWE STRESZCZENIE PROJEKTU (W JEZYKU POLSKIM)

Transportujace RNA sa znane glownie ze swojej kanonicznej roli jako niezbedne elementy maszyny
translacyjnej, odpowiadajace za dostarczenie prawidtowego aminokwasu w procesie syntezy bialek. Przez
dziesigciolecia uznawano, ze transport amino kwasow jest jedyna funkcja jaka tRNA pelig w komorce. Tak
byto do roku 2009, gdy po raz pierwszy zidentyfikowano fragmenty pochodzace od tRNA (tRF, ang. tRNA-
derived fragments), bgdace produktem specyficznego cigcia. Rezultaty dalszych badan zademonstrowaty, ze
czasteczki pochodzace od tRNA pehig role negatywnych regulatorow ekspresji gendw w nowotworach, infekcji
HIV i chorobie Lou Gehriga (ALS). Badania nad czasteczkami tRF sa wciaz we wczesnej fazie, jednak
opublikowane dane z eksperymentow prowadzonych na organizmach zwierzgcych, drozdzach i bakteriach
wykazujg ich zdolno$¢ do bezposredniego wyciszania docelowego transkryptu zawierajacego sekwencje
komplementarng. Jak dotad wiedza na temat czasteczek tRF w organizmach roslinnych pozostaje niezglebiona,
po czesci ze wzgledu na brak odpowiednich narzedzi analitycznych. Dlatego proponowany projekt badawczy ma
dwa gtéwne cele: 1) opracowanie kilkuetapowej metody obliczeniowej, ktora pozwoli na: funkcjonalng analize¢
niskoczasteczkowych RNA, zidentyfikowania i analizy ich docelowych mRNA i rozszyfrowanie mechanizmu
tworzenia dupleksu sRNA-mRNA. 2) wykorzystanie proponowanej metody do analizy funkcjonalnej
wytypowanych czasteczek tRF 1 ich sekwencji docelowych w rzodkiewniku pospolitym (Arabidopsis thaliana).

Zatozeniem proponowanego projektu badawczego jest odpowiedz na pytanie: "Czy krotkie RNA, pochodzace
od tRNA uczestnicza w procesie wyciszania transkryptow u ro$lin, i jes$li tak, jakie sg ich transkrypty
docelowe?” Ze wzgledu na brak dostgpnych metod analitycznych, zweryfikowanie postawionych hipotez
badawczych wymaga zaprojektowania metody obliczeniowej, ktora postuzy do rozszyfrowania szczegdlow
mechanizmu wyciszania transkryptow przez czasteczki tRF i pozwoli na identyfikacje transkryptow
docelowych. Proponowana metoda bedzie taczylta wlasne programy napisane w jez. Python z istniejagcym
oprogramowaniem dostgpnym na licencji “open source”.

Wyniki zaplanowanych badah pozwolg ustali¢ funkcjonalny potencjat fragmentéw pochodzacych od tRNA u
ro$lin przez zglebienie ich mechanizmu wyciszania. Ponadto metodologia opracowana w ramach tego projektu
pozwoli na dalsze poszukiwania niskoczasteczkowych RNA u roslin, ktore wykorzystujg alternatywne $ciezki
wyciszania transkryptow. Nie ma watpliwos$ci, ze zapotrzebowanie na tego typu narze¢dzia jest wysokie, zatem
dostepnos¢ proponowanej metody bedzie miata wptyw na rozwdj badan nad czgsteczkami sRNA u rolin.
Ponadto, poszerzenie wiedzy na temat wptywu zmian i sposobu regulacji poziomu czasteczek tRF na fenotyp
ro$lin rzodkiewnika moze mie¢ w przyszlosci zastosowanie w hodowli roslin uprawnych w celu uzyskania roslin
o pozadanych wilasciwosciach uzytkowych. Oprogramowanie opracowane w ramach proponowanego projektu
bedzie dostepne bezplatnie, w ramach licencji “open source” dla uzytkownikow akademickich i komercyjnych.



