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Zmiany w skladzie bialek rybosomalnych i w oddzialujacych z rybosomami kroétkich
niekodujacych RNA w Saccharomyces cerevisiae w odpowiedzi na stres Srodowiskowy
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Podstawowym dogmatem biologii molekularnej jest uktad, w ktorym informacja genetyczna zapisana w
DNA jest przekazywana do RNA, a za ich posrednictwem do biatek petnigcych funkcje enzymatyczne,
transportowe 1 regulatorowe. Ten prosty podziat zostal mocno skomplikowany 1 wzbogacony w wyniku
odkry¢ z lat 70-tych, 80-tych i 90-tych XX wieku. Na ich podstawie trzeba bylo uzupetnié wiedz¢ o nowe
funkcje RNA. Wyodrgbniono bowiem grupe funkcjonalnych transkryptow, ktére nie koduja bialek. Takie
czasteczki nazwano niekodujagcymi RNA (ncRNA, ang. noncoding RNAs). Dzi$§ wiadomo, ze czasteczki
ncRNA pehig kluczowe role w procesach regulacji ekspresji genow na wielu etapach, ale nadal dla setek
tysigcy transkryptow znana jest jedynie sekwencja. Naglace zatem wydajg si¢ by¢ badania prowadzace do
ustalenia warunkow, w jakich ulegaja one ekspresji oraz procesow, w ktore moglyby by¢ zaangazowane.
Nasze badania ujawnily istnienie nowej klasy ncRNA bezposrednio oddziatujacych i regulujacych dziatanie
rybosoméw (ang. ribosome-associated noncoding RNAs, rancRNAs) w S. cerevisiae. Bylo to pierwsze
odkrycie istnienia mozliwosci regulacji dziatania rybosomu poprzez bezposrednie oddziatywanie z krotkimi
RNA w odpowiedzi na stres.

Rybosomy to wysoce konserwowane nanoczastki rybonukleoproteinowe, ktore tlumacza informacje
zaszyfrowane w DNA w celu wytworzenia biatek we wszystkich komodrkach. Wszystkie rybosomy sktadaja
si¢ z rybosomalnego RNA i biatek rybosomalnych. Chociaz ich funkcja podczas biosyntezy bialtka jest
zachowana ewolucyjnie (zachodzi w ten sam sposoéb we wszystkich organizmach), sktadniki rybosomu
roéznig si¢ migdzy organizmami, etapami rozwojowymi lub réznymi zmianami $rodowiskowymi w obrgbie
jednego organizmu. Sugeruje sig¢, ze powod heterogenicznosci rybosoméw najprawdopodobniej dostarcza
stresowanym komoérkom $rodkow do przygotowania programu translacyjnego, poniewaz prawidlowe
funkcjonowanie rybosomu ma zasadnicze znaczenie dla zdrowia komorki.

Celem projektu jest okreslenie heterogenicznosci rybosoméw pod wzgledem skladu bialek w
drozdzach Saccharomyces cerevisiae poddawanych zréznicowanym warunkom Srodowiskowym, a
takze identyfikacja i charakterystyka krotkich niekodujacych RNA oddzialujacych z
heterogenicznymi rybosomami.

Kladziemy nacisk na aspekty biologii niekodujacych RNA, ktore wczesniej nie byty badane, zaktadamy
scharakteryzowanie nowej klasy krotkich RNA w S. cerevisiae, bezposrednio oddzialujacych z rybosomami
i potencjalnie, okres§lenie ich udzialu w hetegoregenicznosci rybosoméw. Co wigcej, wyniki projektu
pozwola na zglebienie wiedzy na temat funkcji, celow oraz lokalizacji subkomorkowej niekodujacych RNA.

Komorki eukariotyczne posiadajg szybkie mechanizmy reagowania i tagodzenia stresu Srodowiskowego.
Jedng z waznych reakcji stresowych jest regulacja metabolizmu RNA, co czgsto polega na zmniejszeniu
ogoblnego poziomu produkcji nowych czasteczek RNA 1 preferencyjnym zwigkszeniu transkrypcji genow
odpowiedzi na stres. Nasz projekt ujawni znaczenie innego mechanizmu reagowania na stres, mianowicie
powstawania heterogennych rybosomoéw a takze krotkich niekodujagcych RNA zwigzanych z rybosomami. W
zwigzku z tym ujawnimy nowe, dodatkowe poziomy kontroli ekspresji genéw, regulujace niejednorodnosé
rybosomu podczas stresu u organizmow eukariotycznych.



