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STRESZCZENIE POPULARNONAUKOWE PROJEKTU

Przysadka jest jednym z najwazniejszych gruczotow endokrynnych w organizmach ssakow.
Ze wzgledu na udzial w utrzymywaniu homeostazy oraz kontroli funkcjonowania wielu innych
narzadow, W tym mgskich i zenskich gonad, jest czesto nazywana ,.centralnym” gruczotem
wewnatrzwydzielniczym. Na podstawie wielu poprzednich badan mozna stwierdzi¢, ze srodowisko
hormonalne organizmu wptywa na profil ekspresji genow oraz dziatanie alternatywnych szlakoéw
regulacji transkrypcji w przysadce. Aktywno$¢ wydzielnicza przysadki jest w duzym stopniu zalezna
od fazy cyklu rujowego i okresu cigzy. Celem niniejszych badan jest zweryfikowanie postawionej
hipotezy badawczej, mowiacej, ze profile ekspresji genow i alternatywne szlaki regulacji transkrypcji
w przednim placie przysadki swini domowej réznig si¢ miedzy fazg lutealng cyklu rujowego a
wczesng cigza.

W ramach niniejszego projektu zbadamy profile ekspresji genoéw i dtugie niekodujace RNA
oraz przeanalizujemy potencjalne powigzania mi¢dzy nimi. Ponadto, zamierzamy przeprowadzi¢
szereg analiz alternatywnych szlakéw kontroli transkrypcji, miedzy innymi transkryptéw powstatych
w wyniku alternatywnego splicingu i miejsc edycji RNA, ktéore moga w znacznym stopniu
modyfikowac profile ekspresji genow.

Badania przeprowadzimy wykorzystujac nowoczesne metody biologii molekularnej, takie jak
sekwencjonowanie nastgpnej generacji (NGS). Uzyjemy takze nowoczesnych programow
komputerowych oraz szeroko dostepnych biologicznych baz danych w celu jak najdoktadniejszego
przeanalizowania danych odnoszacych si¢ do obu okresow fizjologicznych. Uzyskane wyniki zostang
zweryfikowane za pomocg ilosciowego PCR i sekwencjonowania DNA metoda kapilarng.

Projekt ten rozszerzy wiedz¢ na temat regulacji rozrodu organizmu modelowego, jakim jest
$winia domowa. Ponadto w trakcie trwania tego projektu znalezione zostang wczesniej nieznane
formy transkrypcyjne, wynikajace z alternatywnego splicingu oraz nowe miejsca edycji RNA.
Zwigkszy to zakres wiedzy dotyczacej procesow towarzyszacych modyfikacjom post-
transkrypcyjnym. Zaktadamy, ze wyniki uzyskane w tym projekcie stang si¢ punktem wyjscia dla
podobnych badan u innych ssakéw (w tym innych zwierzat gospodarskich). Ponadto, uzyskane
wyniki bedg istotne dla lepszego zrozumienia fizjologii cztowieka.



