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Czasteczki tRNA wystepuja we wszystkich komoérkach zywych organizmow. Sag
odpowiedzialne za odczytywanie instrukcji na temat budowy danego biatka zakodowanej w
czagsteczce informacyjnego RNA (mRNA) i dostarczanie “cegietek” stuzgcych do budowy
tego biatka (aminokwasdw) do komdrkowej fabryki biatek (rybosomu). Zeby funkcjonowaé
wiasciwie czgsteczki tRNA przechodzg skomplikowany proces dojrzewania, obejmujgcy
takze chemiczne modyfikacje nukleotydow. Powoduje to stabilizacje czgsteczek tRNA,
optymalizacje ich funkcji oraz zwieksza mozliwosci odczytywania kodu zapisanego w mRNA.
Dojrzata czgsteczka tRNA przytgcza i transportuje specyficzny aminokwas. Do tej pory nie
wiemy jak zmiany modyfikacji tRNA w réznych chorobach, np. nowotworach wptywajg na
regulacje i specyficznos¢ przytgczania aminokwasow.

Zeby odpowiedzie¢ na to pytanie stworzyliSmy aa-tRNA-seq - metode badawczg opartg o
sekwencjonowanie nanopore i zaawansowane algorytmy sztucznej inteligencji. Metoda ta
pozwala na analize zarowno modyfikacji jak i przytagczonego aminokwasu na poziomie
pojedynczej czgsteczki tRNA. Majgc takie narzedzie chcemy sprawdzi¢ jak modyfikacje
tRNA i zmiany w przytgczaniu specyficznych aminokwaséw wptywajg na produkcje biatek w
komérkach nowotworowych. Naszym modelem badawczym bedg linie komorkowe
nowotworu piersi. Zmiany w produkcji biatek, powodowane zmianami na poziomie tRNA
moga wptywac¢ na szybkosS¢ wzrostu czy przerzutowanie nowotworu. Dlatego tez mogag
stanowi¢ atrakcyjny cel dla nowych terapii.



