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Popularnonaukowe streszczenie projektu

Przez wiele lat proces transkrypcji oraz dojrzewania RNA rozpatrywane byly niezaleznie.
Badania kilkunastu ostatnich lat pokazuja jednak, ze synteza prekursorowych RNA i ich
obrobka to procesy silnie ze sobg powigzane, ktore nalezy rozpatrywaé i bada¢ wspolnie.
Posrod procesow, ktorych mechanizm dziatania i koncowy efekt jest zalezny od struktury
chromatyny 1 tempa transkrypcji przez polimeraz¢ RNA II wymienia si¢ alternatywne
sktadanie RNA- czyli splicing alternatywny, natomiast ostatniec badania wskazuja,
izbiogeneza matych RNA rowniez zachodzi ko-transkrypcyjnie.Oba te mechanizmy stanowig
bardzo wazny element w procesie dojrzewania RNA. Male RNA s3 jednym z gléwnych
negatywnych regulatorow ekspresji genow u roslin 1 odpowiadajg m.in. za ksztatt lisci, rozwdj
korzeni oraz kwitnienie, jak rowniez uczestnicza w odpowiedzi na praktyczne wszystkie
stresy, z jakimi majg do czynienia organizmy roslinne.  Splicingalternatywny zwieksza
potencjat kodujacy genomu, poniewaz ta sama czasteczka pre-mRNA moze by¢ zréodlem
kilku réznych dojrzatych mRNA, ktéore moga powsta¢ na skutek wyboru alternatywnych
miejsc splicingowych. U czltowieka okoto 95% genow zawierajacych introny podlega
alternatywnemu splicingowi. W przypadku Arabidopsisthaliana warto$¢ ta oscyluje
w granicach 60%. Ponad 75% alternatywnych zdarzen splicingowych ma miejsce w obrgbie
sekwencji kodujacej genu, co daje potencjalng mozliwo§¢ generowania biatek o zmienione;j
strukturze i funkc;ji.

Nasze dotychczasowe badania wykazaly istotng role biatka AGO1 w regulacji
transkrypcji dwoch gendéw: MIR161 oraz MIR173 w odpowiedzi na stres podwyzszonego
stezenia NaCl. W warunkach stresowych AGO1 lokalizuje si¢ na tych genach i prowadzi
do przedwczesnej terminacji transkrypcji przez RNA Polimeraze II, a co za tym idzie,
do obnizonego poziomu obu: pri-miRNAL61 oraz pri-miRNA173. Dalsze analizy wykazaty,
ze proces ten jest najprawdopodobniej zalezny od obecnosci matych RNA i powigzany
ze stopniem ufosforylowania domeny CTD RNA Polimerazy Il. Ponad to posiadane przez nas
dane sugeruja, ze bialkko AGOI1, poza rolg w szlaku matych RNA, pelni rowniez funkcje
w regulacji splicingu alternatywnego

Doktadny mechanizm dziatania AGOl1 w jadrze komorkowym A. thalianana
biogeneze¢ miRNAnadal pozostaje nicopisany. Nie jest réwniez znany mechanizm
wspoétdziatania AGOL i RNA Polimerazy Il, ani jego wplyw na strukture chromatyny i wybor
alternatywnych miejsc splicingowych. Podstawowym celem tego projektu jest wiec
charakterystyka dziatania AGO1 w kontekscie stresu podwyzszonego zasolenia. W tym celu
wykorzystane bedg zarowno techniki pozwalajace na szczegdtowe zbadanie efektu dziatania
AGO1 jak i wysokoprzepustowe analizy umozliwiajgcezobrazowanie calogenomowe;j
lokalizacji AGOI1 oraz korelujacych ze nig zmian w rozmieszczeniu RNA Polimerazy 1l na
poszczegolnych genach.



