Nr rejestracyjny: 2023/50/E/NZ2/00120; Kierownik projektu: dr Jakub Barylski

Niemal 50 lat temu odkryto, ze geny, czyli odcinki DNA zawierajace informacj¢ o budowie
biatka, nie s ciagle. Zaobserwowano wtedy, ze sekwencje kodujace (egzony) sa przedzielone
fragmentami niekodujgcymi zwanymi intronami. Podczas dojrzewania czgsteczki kwasu
rybonukleinowego (RNA) introny sg wycinane, co pozwala na synteze prawidtowego biatka.

Powszechnie uwaza si¢, ze introny wystepuja wyltacznie u eukariontdw (zwierzat, roslin i
grzybow), lecz nie ma ich u mikroorganizmow bezjadrowych. Nawet po odkryciu pierwszych
podzielonych gendéw u bakterii czy wirusOw wigkszos¢ naukowcodw uznata je za osobliwos$é, a nie
regute. W podregcznikach biologii nadal mozna przeczytaé, ze geny u eukariontow zbudowane sg z
egzonoéw 1 intronéw a u drobnoustrojow czy wirusow sktadajg si¢ wytgcznie z sekwencji kodujacych.

Wyniki analizy przeprowadzonej przez nasz zespot przecza temu pogladowi. Wskazujg one,
ze introny mozna bez trudu znalezé w genach wirusow infekujacych bakterie nazywanych
bakteriofagami. Opracowany przez nas program potrafi rozpozna¢ introny i odrozniaé¢ je od
przypadkowych przerw w sekwencji kodujacej wynikajacych z bledow podczas sekwencjonowania
genomu lub mutacji. Pierwsze przeprowadzone przez nas eksperymenty potwierdzaja obecnosé
introndw w genomach analizowanych wiruséw a takze ich zdolno$¢ do “samowycinania si¢” z
badanych gendw.

Celem projektu jest ocena czestosci wystepowania intronéw fagowych oraz zrozumienie

mechanizmu ich wycinania. Aby osiaggnac ten cel, planujemy odpowiedzie¢ na nast¢pujace pytania:

e Jak wiele z bakteriofagowych gendéw zawiera introny?

Jak przebiega proces sktadania podzielonej sekwencji genu w ciagla czasteczk¢ RNA u wirusow?

Jakie elementy komorki gospodarza sg zaangazowane w proces skladania?

Jakie warunki sg konieczne do wydajnego wycinania bakteriofagowych intronéw?

Jaka jest ich rola podczas infekcji fagowej?

Spodziewamy si¢, Ze uzyskanie odpowiedzi na te pytania pozwoli nam odkry¢ nowe grupy
intron6éw 1 zrozumie¢ mechanizmy regulujace ekspresje wirusowych genow, a w konsekwencji lepiej

zrozumie¢ ewolucje genomow.





