
Cząsteczki kwasu rybonukleinowego (RNA) są niezbędnymi „cegiełkami życia” na poziomie molekularnym i 
odgrywają kluczową rolę w organizmach żywych. RNA przekazują informację genetyczną zapisaną w DNA i 
wykorzystywaną do biosyntezy białek w komórkach. Są one również zdolne do katalizowania reakcji 
chemicznej jako enzymy. Odkryto także, że cząsteczki RNA pełnią wiele funkcji regulatorowych. Mogą one 
włączać i wyłączać lub regulować procesy realizowane przez inne cząsteczki biologiczne. Funkcje komórkowe i 
molekularne cząsteczek RNA zależą od struktury przestrzennej przyjmowanej przez te cząsteczki. Struktura ta 
jest zakodowana w sekwencji RNA, ale - co ciekawe – często zdarza się, że ta sama cząsteczka może 
przyjmować dwa lub więcej kształtów i „przełączać się” pomiędzy różnymi strukturami w zależności od 
sytuacji. Właśnie w ten sposób cząsteczki RNA mogą funkcjonować jako „molekularne przełączniki”.  

Cząsteczki RNA badane są również pod kątem wykorzystania w praktyce: w medycynie jako leki nowej 
generacji, w biotechnologii jako biosensory służące do wykrywania cząsteczek chemicznych, czy też w 
nanotechnologii do tworzenia nowych nanocząsteczek i nanomateriałów. Dlatego możliwość komputerowego 
projektowania nowych cząsteczek RNA, o zdefiniowanej strukturze i funkcji, jest kluczowa nie tylko dla 
zrozumienia molekularnych podstaw procesów biologicznych, lecz także do wykorzystania tej wiedzy w 
praktyce.  

Niestety jak dotąd nie powstała odpowiednio dokładna metoda umożliwiająca komputerowe projektowanie 
cząsteczek RNA w kontekście struktury przestrzennej (3D), z uwzględnieniem ich zdolności do tworzenia 
alternatywnych struktur oraz możliwości wiązania się ze sobą nawzajem. W ramach projektu OPUS 
proponujemy opracowanie takiej metody, w której połączymy działanie stworzonych przez nas wcześniej metod: 
SimRNA do modelowania struktury cząsteczek RNA, z możliwością wprowadzania „mutacji” do modelowanej 
sekwencji oraz DesiRNA do projektowania cząsteczek RNA o zadanej strukturze drugorzędowej, z 
uwzględnieniem możliwości przyjmowania alternatywnych kształtów oraz łączenia się cząsteczek RNA w 
kompleksy.  

Projekt będzie obejmował tworzenie oprogramowania komputerowego, jego wykorzystanie w praktyce, oraz 
doświadczalne przetestowanie otrzymanych wyników. Będzie on zrealizowany z udziałem interdyscyplinarnego 
zespołu naukowców, obejmującego programistów komputerowych, naukowców specjalizujących się w analizie 
danych z symulacji, oraz badaczy zajmujących się eksperymentalną analizą cząsteczek RNA. 

Rezultaty projektu będą miały duże znaczenie dla zrozumienia podstawowych procesów biologicznych 
związanych z działaniem cząsteczek RNA, a w przyszłości mogą znaleźć praktyczne zastosowanie, w 
biotechnologii i medycynie. Nowa metoda pozwoli na znacznie lepsze poznanie związków między sekwencją, 
strukturą i funkcją w cząsteczkach RNA, m.in. planujemy wykorzystać ją do przewidywania funkcji dla 
nowoodkrytych RNA. Opracowane zostaną nowe cząsteczki RNA, które będzie można zastosować w praktyce. 
Nowy program komputerowy SimRNA-Design powszechnie udostępnimy społeczności akademickiej, 
otwierając szerokie możliwości wykorzystania go w przyszłości. 
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