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Jednym z typéw camteczek niezddnych do istnieniazycia w znanej nam formie jest kwas
rybonukleinowy (ang. Ribonucleic acid,;RNA). £&3reczki RNA biog czynny udziat w wielu kluczowych dla
organizmu procesach, takich jak regulacja ekspgesjpw, dojrzewanie RNA, czy produkcja biatek. Ritoas
réwniez waznym elementem systeméw obrony organizmu (np. przetirusom). Funkcje poszczegoélnych
czgsteczek RNA zalg od ich przestrzennej struktury. W zzku z tym, ustalanie funkcji i mechanizmow
dziatania RNA, poprzez poznawanie struktur tychzmyah dla zycia molekut jest fascynagg gakzia
wspotczesnej nauki, a wiedza ta powinna zZogi@edstawiona zaréwno naukowcom (jako punktsergj do
dalszych badan), jak i szerokiej publiczcio

Celem proponowanego projektu jest zrozumienie znakei migdzy sekwengj, struktug, a funkcy
intronéw grupy I. Introny & fragmentami genéw, ktére nie zawierajformaciji o kodowanym biatku, jednak
mog petnic w komérce funkcje regulatorowe. Introny grupy lleig do najwikszej rodziny katalitycznych
niekoducych RNA, znanych z wiaiwosci auto-splicingu z prekursorowego RNA. Splicing Rést jednym
z etapéw prowadgych do otrzymania dojrzalej asteczki mRNA, ktéra jest matryca do wytworzenia
odpowiadajcego jej biatka. W przypadku niektérych intronéwgmipy |, proces splicingu wymaga udziatu
biatek pomocniczych, natomiast w przypadku tzw.anéw aktywnych, splicing zachodzi bez obemidbiatek.
Analiza zl@ondici struktury introndéw z grupy | me prowadzi do odkrycia wielu nowych motywéw
wchodzcych w skiad cgsteczki RNA, co czyni introny z grupy | interegtym obiektem badawczym.

Podstaw niniejszych badan jest poréwnawcza analiza strakta introndw z grupy |, okégenie ré&nic
w strukturze pomgidzy intronami zdolnymi i niezdolnymi do auto-sptigu oraz poznanie elementow w
czgsteczce RNA, ktére determinujej zdolng¢ katalityczry. Osigniecie powyszych celéw kdzie maliwe
dzieki interdyscyplinarnemu podaiu, wykorzystugcemu modelowanie teoretyczne, techniki wykorzystysva
w biochemii i biofizyce, metody pozwalgie na okrélenie struktury oraz wysokoprzepustowe
sekwencjonowanie.



