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Streszczenie popularnonaukowe (OPUS): Analiza funkcjonalna nowych, potencjalnie
onkogennych miRNA w klasycznym chtoniaku Hodgkina

Cel i uzasadnienie projektu oraz opis badan

Klasyczny chtoniak Hodgkina (cHL) jest jednym z czestszych chtoniakdw szczegdlnie wsréd mtodych
dorostych. Chorobe te charakteryzuje jeszcze nie do konca poznana sie¢ interakcji miedzy
deregulowanymi czynnikami genetycznymi i epigenetycznymi. W naszym ostatnim projekcie
zidentyfikowalismy w cHL grupe deregulowanych miRNA czyli krotkich RNA o funkcji regulatorowej,
bedacych istotnymi sktadnikami maszynerii epigenetycznej komorki. W obrebie tej grupy
zidentyfikowalismy takze miRNA dotychczas niekojarzone z chtoniakiem Hodgkina o wysokiej ekspresji w
tym chfoniaku, natomiast we wszystkich wykorzystanych kontrolach dane miRNA wykazywaty istotnie
nizszg ekspresje. Na tej podstawie stawiamy hipoteze, ze zidentyfikowane miRNA to potencjalne
oncomiRy, a wiec miRNA o funkcji onkogennej. Stad, celem projektu jest identyfikacja biologicznej funkcji
tych miRNA w kontekscie patogenezy cHL.

Aby rozszyfrowac¢ funkcje danych miRNA, w pierwszej czesci projektu wyciszymy ich ekspresje w
wybranych liniach komdérkowych cHL i przeprowadzimy analizy funkcjonalne majgce na celu wykazanie
zmian w zywotnosci komdrek. MiRNA, ktdrych wyciszenie bedzie miato najwiekszy wptyw na zywotnosc
komoérek beda dalej badane przy uzyciu techniki nazwanej AGO2-RIP-seq potgczonej z globalna analizg
proteomu (LC-MS/MS). Zbiér zidentyfikowanych mRNA i odpowiadajgcych im biatek regulowanych przez
badane miRNA zostanie nastepnie zbadany za pomoca analiz bioinformatycznych, ktére wykaza
biologiczna funkcje danego miRNA.

W ostatnim etapie projektu potwierdzimy eksperymentalnie wybrane interakcje miRNA-mRNA przy
uzyciu testu reporterowego.

Spodziewane efekty

Funkcja miRNA bedacych przedmiotem analiz w tym projekcie w kontek$cie patogenezy cHL jest
catkowicie nieznana. Spodziewamy sie rozszyfrowad ich funkcje jak rowniez wykazaé znaczenie w cHL. Tym
samym niniejszy projekt zblizy nas do petnego poznania czynnikéw (epi)genetycznych rozregulowanych w
tej chorobie. Wyniki uzyskane w niniejszym projekcie mogga takze przyczynic sie do wskazania nowych
celéw dla terapii celowanej w cHL.



