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Opis popularnonaukowy

Prawidtowe funkcjonowanie ro$lin zalezy od efektywnej adaptacji do zmiennych warunkéw
srodowiskowych. Jednym z elementéw adaptacyjnych jest sprawna regulacji ekspresji genéw, ktéra moze
zachodzi¢ m.in. za posrednictwem krotkich, niekodujacych czasteczek RNA zwanych microRNA (miRNA).
W cytoplazmie miRNA przylaczajg si¢ do komplementarnego mRNA i uczestnicza w jego degradacji lub
hamowaniu translacji. MiRNA transkrybowane sg przez RNA Polimerazg IT (RNAPII) w postaci prekursorow
pri-miRNA, zawierajacych strukture spinki do wlosow, gdzie znajduje si¢ sekwencja dojrzatej czasteczki
miRNA oraz komplementarna do niej sekwencja miRNA*. Proces powstawania miRNA przebiega
dwuetapowo. Po transkrypcji, z pri-miRNA odcinana jest struktura spinki do wtoséw, w wyniku czego
powstaje pre-miRNA. Nastgpnie wycinany jest dupleks mIRNA/MIRNA*, z ktorego powstaje dojrzata
czasteczka miRNA. Dojrzewanie miRNA zachodzi z wudziatem kompleksu biatkowego zwanego
mikroprocesorem, ktory zbudowany jest z rynonukleazy DCL-1 oraz biatek HYL1 i SERRATE (SE).
W naszym laboratorium pokazano, ze SERRATE, poza jego rola w biogenezie miRNA, zaangazowane jest
rowniez W proces splicingowy oraz oddziatuje z biatkami kompleksu UlsnRNP. Jednym z tych biatek jest
PRP40. W ostatnim czasie pokazano rowniez, ze PRP40 oddzialuje bezposrednio zdomenag CTD RNA
Polimerazy II.

W niniejszym projekcie postanowitem zbada¢ rolg PRP40 w rekrutacji spliceosomu i biatek
mikroprocesora do kompleksu aktywnej Polimerazy RNA Il. Wykorzystanie metody mikroskopowej oraz
analizy statystycznej pozwolilo okresli¢ poziom takiej kolokalizacji oraz jej zmiany w réoznych mutantach.
W rezultacie, na postawie otrzymanych danych bylo mozliwe skonstruowanie modelu pokazujacego
powiazania pomiedzy transkrypcja, splicingiem oraz biogeneza miRNA. Zgodnie z nim, PRP40, wigzac si¢
z domeng CTD RNAPII posredniczy w rekrutacji SE do kompleksu transkrypcyjnego. Na tym etapie biatko
PRP40 nie jest zwigzane z Ul-70K i ULsnRNA w kompleksie U1snRNP. W poczatkowych etapach
transkrypcji nastgpuje takze asocjacja HYLI, ktory poprzez fosfatazg CPL1 wigzane jest z domeng CTD
RNAPII. Wigzanie HYL1 z kompleksem RNAPII jest niezalezne od PRP40 i SERRATE. Po syntezie
kilkudziesieciu nukleotydow, koniec 5’ nowego transkryptu zwigzany zostaje przez kompleks CBC, co
wymaga obecno$ci PRP40 i SERRATE. W trakcie elongacji nast¢puje najprawdopodobniej wiaczenie PRP40
do czastki UlsnRNP, co w efekcie umozliwia splicing powstajacego transkryptu. Biatkami posredniczacymi
w interakcji U1-70K i PRP40 moga by¢ Luc7 i RBM25. Asocjacja DCL-1, zalezna od PRP40, SERRATE
1 CBC umozliwia w dalszym etapie biogeneze miRNA.
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