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Streszczenie popularnonaukowe

Spektrometria mas jest jedna z technik analitycznych umozliwiajacych identyfikacj¢ czasteczek na podstawie ich
masy. Czasteczka analizowana za pomoca spektrometrii mas musi posiada¢ tadunek czyli by¢ w postaci jonu.
Taka molekuta moze by¢ przyspieszona w polu elektrycznym i skierowana do analizatora, gdzie jest
identyfikowana na podstawie jej stosunku masy do tadunku (m/z). Istnieje wiele rodzajow spektrometrow, ktore
wykorzystujg rozne SPosoby jonizacji i rozne analizatory. Oprocz informacji jakoSciowych o badanych analitach,
jakie moze dostarczy¢ spektrometria mas mozliwa jest analiza ilosciowa badanych czasteczek. Ponadto,
spektrometria mas jest kompatybilna z innymi metodami np. chromatografig cieczowa (LC), ktéra umozliwia
wstepny rozdzial mieszanin a nastepnie detekcje MS. Co wigcej wybor trybu pracy spektrometru jakim jest MRM
(ang. Multiple Reaction Monitoring), pozwala na selektywne monitorowanie wybranianych reakcji fragmentacji.
Schemat eksperymentu MRM przedstawiony jest na Rysunku 1.
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Rys.1. Schemat eksperymentu MRM.

W omawianym projekcie planujemy wykorzysta¢ spektrometric mas z jonizacjg typu elektrosprej i
niskorozdzielczym potrojnym analizatorem kwadrupolowym, sprzezong z chromatografig cieczowa do analizy
modyfikowanych czasteczek RNA. Poddane analizie beda nowe analogi RNA posiadajace duzy potencjat
terapeutyczny. W zwigzku z tym doktadne poznanie struktury takich czasteczek, wskazanie ilosci i rodzaju
modyfikacji jest bardzo wazne. W projekcie skupimy si¢ na zaprojektowaniu procedury i metody doktadnej
identyfikacji modyfikacji wprowadzonych do RNA. Przygotowanie metody bedzie obejmowato (i) synteze
odpowiednich zwigzkéw wzorcowych znakowanych izotopowo za pomoca tlenu 20, posiadajacych whasciwosci
bardzo zblizone do badanych analitow, (ii) dobor odpowiednich parametréw do rozdzialu chromatograficznego
oraz optymalizacj¢ parametrow zwigzanych z metoda spektrometrii mas a nastgpnie (iii) wykorzystanie metody
do analizy modyfikowanych RNA. Opracowanie metody pozwoli nie tylko na analiz¢ modelowych czasteczek
RNA ale réwniez na identyfikacje produktéw jego metabolizmu w komoérkach co ma duze znaczenie w przypadku
zastosowania tych czasteczek jako terapeutykow. Co wigcej opracowana metoda przyczyni si¢ do
rozpowszechnienia stosowania spektrometrow niskorozdzielczych w identyfikacji duzych czasteczek takich jak
RNA czy DNA.



