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U wyzszych eukariontow, jak cztowiek czy rosliny geny kodujace biatka sg w
zdecydowanej wiekszosci przypadkéw poprzedzielane kawatkami DNA
niekodujacymi biatek, ktére muszg zosta¢ usuniete w trakcje obrobki RNA w
procesie zwanym splicingiem. Splicing jest skomplikowanym procesem, miedzy
innymi dlatego, Ze czesto nie polega tylko na wycieciu zdefiniowanych kawatkéw
RNA, ale prowadzi do produkcji alternatywnych wersji w procesie zwanym
alternatywnym splicingiem. Aby splicing, a w szczegélnoSci alternatywny
splicing mégt dziata¢ w sposoéb efektywny, musi on kontrolowaé tempo
powstawania swojego substratu czyli RNA. Wtasnie ten proces nazywamy
kontrolg tempa elongacji Polll przez miejsca alternatywnego splicingu. Proces
ten zostat przez nas niedawno opisany u roslin. Celem projektu jest zrozumienie
sposobu w jaki sie to odbywa.



