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Streszczenie

Badania genomowe ujawnity, ze 80% genomu ulega transkrypcji, jednak tylko 2%
koduje biatka. Pozostata cze$¢ transkryptomu do niedawna uznawana byta za nieistotna,
zwang nawet Smieciowym RNA. W miar¢ postgpéw badan 1 odkry¢ kolejne frakcje
nieistotnego RNA byty systematyzowane 1 klasyfikowane pod wzgledem funkcji i struktury.
Niekodujace RNA to bardzo zroznicowana frakcja RNA, ktérych sekwencja nie koduje
informacji o biatku. Posrod niekodujacych RNA wyrdzniamy dwie grupy zaleznie od funkcji
RNA - porzadkowe oraz regulatorowe. Porzadkowe RNA pelnig funkcje strukturalng dla
podstawowych procesow komorkowych 1 wyrdzniamy posrdd nich: tRNA, rRNA, snRNA,
snoRNA. Regulatorowe RNA wplywaja na procesy komoérkowe i dzielg si¢ na dwie grupy
pod wzgledem dlugosci. Wyrozniamy mate niekodujagce RNA (snRNA) oraz dhugie
niekodujace RNA (IncRNA), a granicg miedzy nimi jest, wyznaczona arbitralnie, dlugo$¢ 200
nt. Podgrupa snRNA rdznicuje si¢ roéwniez ze wzgledu na dtugos$¢ na siRNA, miRNA, piRNA
oraz czasteczki tRF. Pos$réd IncRNA mozna wyszczegolni¢ ostatnio odkryta frakcje
cyrkularnych RNA (circRNA). Zmiany w wystepowaniu regulatorowych RNA wptywaja na
procesy komorkowe, takie jak nowotworzenie czy roéznicowanie. Poziom istotnosci
regulatorowych RNA jest tak duzy, ze nawet zmiany w modyfikacjach pojedynczych
nukleotydow sg w stanie generowac stany patologiczne.

W niniejszym zbiorze publikacji, wraz ze wspotautorami, dowodzimy o istotnym
wplywie wystgpowania malych niekodujacych RNA na funkcj¢ oraz na stan patologiczny,
badajac profile czasteczek tRF w dwodch ukladach biologicznych. Pierwszym sa rozne tkanki
pochodzace od zwierzgcia modelowego jakim jest Sus scrofa (§winia domowa). Drugim jest
zaproponowany przez nas model komorkowy rozwoju ludzkiej nerki zawierajacy cztery linie
komorkowe obrazujace réznicowanie komorek nerek oraz ich karcinogeneze. W celu
poznania profilu czasteczek tRF wykorzystujemy sekwencjonowanie nowej generacji
RNAseq i metody obrazowania na membranach northern blot. W celu wykazania funkcji
uzyto wykorzystujemy test elektroforetycznej zrdéznicowanej mobilnosci (EMSA) oraz
analizy baz danych z wykorzystaniem narzedzi bioinformatycznych, takich jak tRFTars. W
pracach przegladowych kompletujemy najnowsza wiedz¢ dotyczaca interakcji oraz
modyfikacji IncRNA wykazujagc mechanizmy wptywania na roéznicowanie komorek oraz

karcinogeneze.



