STRESZCZENIE

Mate niekodujace RNA (ang. small non-coding RNAs, sncRNA) s3 waznymi regulatorami
ekspresji genow, jednak interpretacja ich funkcji w nieklasycznych modelach regeneracji jest
czesto ograniczona ze wzgledu na niekompletne zasoby referencyjne. Celem niniejszej
rozprawy byto opracowanie i udoskonalenie metod bioinformatycznych do analizy sncRNA u
wyptawka Schmidtea mediterranea oraz zastosowanie tych narzedzi do okreslenia, w jaki
sposob zaburzenia metabolizmu RNA wptywaja na przebieg regeneracji.

Najpierw opracowano oparty na zebranych dowodach, zautomatyzowany proces
adnotacji genomu (SmedAnno) w celu wygenerowania referencji i udoskonalenia kluczowych
loci, w tym skorygowanego modelu genu i transkryptu Smed ELAC2 niezbednego do doktadne;j
analizy iloSciowej mRNA i eksperymentéw zaleznych od sekwencji. Nastepnie zastosowano
strategi¢ wyciszania Smed ELAC2 (kodujacego rybonukleaz¢ przetwarzajaca tRNA) za
pomocg interferencji RNA w celu zbadania wptywu zmian w puli sncRNA na regeneracje.
Zmiany transkryptomiczne wywotane wyciszeniem Smed ELAC2 zostaly zbadane poprzez
sekwencjonowanie sSncRNA 1 mRNA po 3 i 5 dniach od amputacji oraz za pomoca
sekwencjonowania RNA pojedynczych komoérek w roznych punktach czasowych. Analizy
sncRNA wykazaty selektywng, zalezng od etapu odpowiedz skoncentrowang w fragmentach
pochodzacych z tRNA 1 miRNA, przy czym najbardziej wyrazne spadki zaobserwowano w
przypadku 5’ tiRNA-Gly-GCC.

Sekwencjonowanie RNA typu bulk wykazalo niewielkie zmiany transkrypcyjne.
Analizy pojedynczych komorek zlokalizowaly ekspresje Smed ELAC2 w okreslonych
populacjach komoérek 1 wykazaty zmienione réznicowanie z ogélnych komorek macierzystych
neoblastow w kierunku wybranych linii komorkowych pod wplywem wyciszenia.
Uzupetniajace profilowanie frakcji posortowanych przy niskim poziomie wejSciowym oraz
modelowanie aktywnos$ci docelowej oparte na sekwencjonowaniu sScCRNA wykazaty potencjat
regulacyjny 5’-tiRNA-Gly-GCC, szczegdlnie w populacjach tkanki migzszowej 1 fagocytow
wykazujace ekspresje PGRN.

Wyniki te lacznie stanowig dostosowane do wyptawkéw zasoby referencyjne oraz
kompleksowa strukture analityczng, ktora taczy przebudowe sncRNA z programami
regeneracji z rozdzielczo$cig na poziomie linii komorkowej, podkreslajac znaczenie 5’ tiRNA-
Gly-GCC jako czasteczki regulatorowej, ktorej biogeneza jest zalezna od Smed ELAC2.
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