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Rola somatyvcznych piRNA i ich ewolucja

W organizmach wielokomorkowych, takich jak zwierzgta, komorki pochodzace z jednego narzadu czgsto,
bardzo rdéznia si¢ od komorek pochodzacych z innego narzadu (np. komorki oka réznig si¢ od komorek
skory). Ponadto, poszczegolne typy komorek w obregbie narzadow petnia bardzo wyspecjalizowane funkcje.
Mimo, ze komorki réznych typow sa tak od siebie rozne, wszystkie komorki danego organizmu maja
doktadnie taka sama ,,instrukcje obstugi”, czyli ten sam genom. Zatem, jak komorki moga tak znaczaco sie
od siebie roznié, skoro wszystkie posiadajg ta sama informacje genetyczna? Jakie mechanizmy determinuja
te réznice? Jak te mechanizmy wplyngly na ewolucje? Kluczem do odpowiedzi na te pytania jest
zrozumienie, w jaki sposob poszczegdlne komorki odczytuja i interpretuja genom, czyli jak reguluja
ekspresje gendéw.

Mimo, ze do tej pory odkryto wiele mechanizmoéw, ktore na réznych poziomach biora udzial w regulacji
ekspresji genow, wciaz daleko nam do uzyskania wyczerpujacych odpowiedzi na wyzej postawione pytania.
Wsrod znanych elementow bioracych udzial w regulacji ekspresji genow, wymieni¢ mozna mate RNA (ang.
small RNAs) np. microRNA. W 2000 roku odkryto nowy, charakterystyczny dla zwierzat rodzaj matego
RNA - piRNA. Poczatkowo uwazano, ze funkcja piRNA ogranicza si¢ jedynie do ochrony genomu przed
czynnikami wewngtrznymi i zewnetrznymi. Jednak, nasze ostatnie badania, wskazuja, ze niektore piRNA
moga rowniez odgrywac¢ wazna rolg w regulacji ekspresji genéow. Celem tego projektu jest zbadanie roli
PiRNA w regulacji ekspresji genow oraz odpowiedZ na pytanie w jaki sposéb piRNA mogly wplynaé
na ewolucje¢ zwierzat.

W naszych eksperymentach, jako obiektoéw badawczych uzyjemy trzech gatunkow owadow nalezacych do
innych rzedow tj.: Gryllus bimaculatus (rzad: prostoskrzydte), Blattella germanica (rzad: karaczany) i
Oncopeltus fasciatus (rzad: pluskwiaki). Wybdr owadow jako obiektéow badawczych motywowany jest
faktem, ze 90% gatunkéw zwierzat opisanych na Ziemi to wlasnie owady. Zyja one praktycznie w kazdym
ekosystemie ladowym, co czyni je doskonalymi modelami do badania ewolucji. Ponadto, z uwagi na fatwos¢
hodowli i pracy w warunkach laboratoryjnych, owady sa od dawna szeroko wykorzystywane do badan
genetycznych. W celu zbadania roli piRNA w kontrolowaniu ekspresji genow, przeprowadzimy seri¢
eksperymentow majacych na celu wyciszenie ekspresji genéw kluczowych do produkceji piRNA w trzech
réznych tkankach dla kazdego ww. gatunku. Zmniejszenie ekspresji piRNA spowoduje zmiane¢ ekspresji
tych genéw, ktore sa regulowane przez piRNA. W ten sposob, bedziemy w stanie zidentyfikowa¢ geny
docelowe, regulowane przez piRNA. Aby okreslic poziom ekspresji piRNA i genéw w warunkach
kontrolnych 1 testowych uzyjemy wysokoprzepustowych technologii sekwencjonowania RNA. Ponadto,
porownujac ze soba trzy wybrane gatunki owadow, ktore dzieli ok. 395 milionow lat ewolucji od ich
ostatniego wspdlnego przodka, bedziemy mogli okresli¢ potencjalna konserwatywna rol¢ piRNA w czasie
ewolucji.

Z uwagi na to, ze rola piRNA nie byla do tej pory szeroko badana, istnieje bardzo niewiele narzedzi
obliczeniowych dedykowanych do identyfikacji i analizy piRNA. Dlatego, kolejnym celem naszej pracy
bedzie opracowanie programu bioinformatycznego, ktéry pozwoli na latwa identyfikacje¢ i analize
PiRNA we wszystkich gatunkach zwierzat. Opracowany przez nas program, bedzie uzyty do wigkszosci
analiz bedacych przedmiotem tego projektu.

Podsumowujac, uzyskane wyniki pozwola lepiej zrozumie¢ rolg piRNA w procesie regulacji ekspresji
genodw, co z kolei bedzie stanowi¢ krok naprzéod w kierunku uzyskania pelnego obrazu dotyczacego
mechanizméw regulacji genomow w trakcie rozwoju organizmow ztozonych.



