Nr rejestracyjny: 2024/55/B/NZ2/01154; Kierownik projektu: prof. dr hab. Artur Michat Jarmotowski

Ul to czgstka zbudowana z krotkiego kwasu nukleinowego (maty jadrowy RNA, ang. short nuclear
RNA, snRNA), siedmiu biatek zwanych Sm, wyst¢pujacych takze w innych czastkach, oraz trzech biatek
specyficznych dla tej rybonukleoproteiny (U1-70K, U1-C, U1-A). Ul nalezy do rodziny kompleksow
rybonukleoproteinowych wystepujacych w jadrze komoérkowym, okreslanych jako snRNP (ang. small
nuclear ribonucleoproteins). Pierwotne transkrypty genéw kodujacych biatka (pre-mRNA) zbudowane
sg z odcinkdéw kodujacych - egzondw, poprzedzielanych sekwencjami niekodujacymi - intronami. Ul
snRNP bierze udziat w procesie wycinania intronéw z pre-mRNA, rozpoznajac i wigzac si¢ do miejsca
polaczenia egzonu z intronem zwanego miejscem splicingowym 5’ (5’ss). Wigzanie U1 snRNP do pre-
mRNA mozliwe jest dzicki komplementarnosci sekwencji Ul snRNA z miejscem 5’ss. Reakcja ta
rozpoczyna proces wycinania introndow nazywany splicingiem. Oprocz Ul, w splicingu pre-mRNA
biora udziat jeszcze cztery inne snRNP, U2, U4, U5 i U6, ktore razem tworza duzy i niezwykle
dynamiczny kompleks zwany spliceosomem, katalizujacy reakcje wycinania introndw i potaczenia
sekwencji egzonowych w dojrzaly mRNA. Udziat Ul w splicingu jest dobrze poznany i okreslany jako
tak zwana kanoniczna funkcja tego snRNP. Wiele lat temu zauwazono jednak, ze w jadrze komoérkowym
liczba Ul jest duzo wicksza niz pozostatych splicingowych snRNP, chociaz w spliceosomie wszystkie
te rybonukleoproteiny wystepuja tylko w jednej kopii. Sugerowato to, ze Ul moze pehié jeszcze
dodatkowe funkcje. Prace prowadzone na komorkach Iudzkich pokazaty, ze U1, oprocz splicingu, jest
odpowiedzialny za hamowanie przedwczesnej, nieprawidlowej poliadenylacji transkryptu, czyli tak
zwany teleskrypting. Wykazano takze, ze U1 bierze udzial w wyborze miejsc poliadenylacji na koncu
transkryptu, a takze reguluje asocjacj¢ dtugich niekodujacych RNA (ang. long non-coding RNA,
IncRNA) z chromatyna. Pokazano rowniez, ze U1 bierze réwniez udziat w regulacji tempa poruszania
si¢ Pol II w trakcie transkrypcji. Te dodatkowe funkcje U1 znane sg jako niekanoniczne funkcje Ul, a
nasza wiedza na temat mechanizméw wyjasniajacych udziat Ul w tych procesach jest prawie zerowa.
Dotyczy to przede wszystkim roslin, gdzie zaczynamy dopiero opisywac niekanoniczne funkcje Ul.
Dlatego dwa laboratoria, jedno kierowane przez dr hab. Szymona Swiezewskiego z Instytutu Biochemii
i Biofizyki PAN w Warszawie, drugie pod kierownictwem prof. dr hab. Artura Jarmotowskiego z
Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w Poznaniu, potaczyly sity i postanowily poszuka¢ wspolnego
mechanizmu niekanonicznych funkcji Ul. Projekt dotyczy wybranych niekanonicznych funkcji Ul u
roslin, czyli: (i) zaleznych i niezaleznych od splicingu funkcji Ul snRNP w terminacji transkrypcji i
poliadenylacji, (ii) roli Ul w kotranskrypcyjnej kontroli jako$ci RNA w jadrze komoérkowym, (iii)
zalezno$ci tempa elongacji transkrypcji od Ul snRNP. Postawilismy hipotezg, ze wszystkie lub
przynajmniej wigkszo$¢ niekanonicznych funkcji Ul moze by¢ wyjasniona przez wplyw tego snRNP
na kinetyke syntezy RNA przez Pol II. Chcemy zaproponowaé wspolny model niekanonicznych funkcji
Ul snRNP. Projekt oparty jest na wynikach wstgpnych uzyskanych w obu laboratoriach, a takze
ekspertyzie tych zespoldéw w zakresie RNA (laboratorium w Poznaniu) i biologii nasion (grupa
warszawska). Warto zwroci¢ uwage, ze wyniki projektu maja charakter og6lny, nie opisuja tylko
procesow zachodzacych tylko w komorkach roslinnych, ale odnoszg si¢ do wszystkich komorek
eukariotycznych.




