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Prawie wszystkie komorki W organizmie zawierajg ten sam zestaw informacji DNA. Komorki
W obrebie jednego organizmu mogg jednak wygladaé zupetnie inaczej i petni¢ wiele réznych funkcji,
np. komoérki nerwowe i watrobowe ssakow, komorki merystematyczne i komorki tyka u roslin. Jedng
Z przyczyn tego zjawiska jest roznicowa regulacja ekspresji genéw. Zestaw gendow ulegajacych ekspresji
(aktywowanych) w dwoch réznych komorkach moze byé¢ zupeknie inny, co prowadzi do unikalnych
wiasciwosci (np. ksztaltu lub funkcji) jakie komorki uzyskuja. Wskazuje to, jak niezwykle wazna jest
precyzyjna i $cista regulacja ekspresji genow. W komorkach eukariotycznych regulacja ekspresji genow
moze by¢ kontrolowana na roznych etapach, od dostgpnosci chromatyny, transkrypcji, dojrzewania
RNA po translacj¢ i r6zng aktywnos$¢ biatek. Jednym z fundamentalnych, zaleznym od sekwencji
elementow regulujacych ekspresje gendw sg czasteczki nazywane mikroRNA. Biogeneza mikroRNA
jest procesem wicloetapowym i wiele biatek jest zaangazowanych w szlak powstawania tych czasteczek.
Jednym z biatek zaangazowanych w ten szlak jest biatko HYL1. Wiagze ono dwuniciowy RNA oraz
oddzialuje z biatkiem DCL1, gléwna RNaza, ktora uwalnia dojrzate mikroRNA z ich prekursorow.
W komorce biatko HYL1 moze wystgpowa¢ w dwoch réznych izoformach - fosforylowanej
i niefosforylowanej. Eksperymenty sugeruja, ze nicufosforylowane biatko HYL1 odgrywa wazng rolg
w biogenezie mikroRNA, a ufosforylowane stuzy jako zapasowa (nicaktywna) pula biatka.

W naszych poprzednich badaniach zidentyfikowali$my nowa nieznanag dotad funkcj¢ biatka
HYLI. Ustalilismy, ze oprocz udziatu w dojrzewaniu prekursorow mikroRNA, HYL1 bierze rowniez
udzial we wczesnych etapach biogenezy mikroRNA tzn. w transkrypcji. Niemniej jednak dalsze
eksperymenty sg wymagane, aby zaproponowaé szczegdtowy mechanizm jak biatko HYL1 wptywa
regulacje ekspresji genow na etapie transkrypcji. W tym projekcie zamierzamy wykona¢ eksperymenty,
ktore umozliwig nam opisanie tego mechanizmu. Zaktadamy, ze fosforylowane biatko HYL1 (obecnie
uwazane za nieaktywng pule HYL1) jest gtéwnie zaangazowane w regulacje gendéw na etapie
transkrypcyjnym. Dodatkowo, nasze wstepne wyniki sugerujg, ze regulacja ta dotyczy przede
wszystkim gendéw, ktére sg istotne dla prawidlowego rozwoju roslin podczas skotomofogenezy.
Do przetestowania naszej hipotezy wykorzystamy nowoczesne metody stosowane obechie w badaniach
z zakresu biologii molekularnej, tj. sekwencjonowanie nowej generacji oraz obrazowanie
fluorescencyjne z wykorzystaniem mikroskopii konfokalnej. Wyniki projektu poszerza nasza wiedze na
temat procesow regulacji gendw, a wigc nasze zrozumienie jednego z podstawowych i krytycznych

procesow zachodzacego organizmach zywych.



