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Praca doktorska koncentruje sie na badaniu mikroRNA (miRNA) - matych
czgsteczkach RNA o dlugosci ok. 22 nukleotyddw, ktére petnig istotng role w regulacji
ekspresji wielu genéow. Wiadomo, ze miRNA mogg prowadzi¢ do degradacji transkryptu lub
zahamowania ftranslacji. Jest to nowy obszar badan, a duze zainteresowanie skutkuje
stosunkowo szerokg wiedzg na temat miRNA cziowieka. W przeciwienstwie do cziowieka,
Swinia jest gatunkiem o ktérego genomie niewiele wiadomo. Dlatego tez praca bedzie
skupia¢ sie na wzbogaceniu wiedzy na temat miRNA u $wini. Swinia jest gatunkiem
modelowym do badan chordb cztowieka, w tym otytoéci. Dlatego wiedza na temat genomu
Swini jest istotna takze do wyjasnienia genetycznego podioza wielu schorzen u cztowieka.
Metabolizm ttuszczé4w moze by¢ regulowany przez miRNA poprzez regulacje translacji
genow kodujgcych biatka o duzym znaczeniu dla ksztattowania cech ottuszczenia.

Praca polega¢ bedzie na analizie bioinformatycznej gendéw kodujgcych miRNA i
sekwenciji przez nie regulowanych. Celem pracy bedzie opis lokalizacji genéw miRNA, ich
podobienstwa miedzygatunkowego, identyfikacja sygnatow regulatorowych oraz predykcja
sekwencji docelowych, ze szczegolnym uwzglednieniem gendw majgcych wplyw na
gospodarke metaboliczng. Cele majg charakter poznawczy i w istotny sposéb wptyng na
aktualny stan wiedzy na temat miRNA w genomie $wini i w kontekscie pordéwnania
miedzygatunkowego. Dodatkowo informacje te przetozg sie na wydajne zaplanowanie prac
molekularnych. Analiza bioinformatyczna wykorzysta zaréwno dostepne algorytmy, jak i
komputerowe programy wtasne utworzone na potrzeby pracy doktorskiej. Aplikacje beda
napisane w jezyku programowania Perl i bedg wykorzystywaty wiedze zawartg w bazach
danych m.in. miRBase, EnsEMBL, NCBI.

Catos¢ badan przyczyni sie do poznania mechanizméw regulacji ekspresji gendéw
zaangazowanych w kontrole gospodarki metabolicznej. Wiadomo bowiem, ze aspekt

ottluszczenia swini jest wazny zaréwno ze wzgleddw na walory dietetyczno — smakowe
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miesa wieprzowego, jak i na fakt, ze swinia jest waznym gatunkiem modelowym dla badania
chordb cztowieka, w tym otytosci i zespotu metabolicznego. Otyto$¢ cztowieka to powazna
choroba cywilizacyjna, priorytetem jest wiec dotozenie staran, by rozwiktaé podstawy
genetyczne tego zaburzenia, co pomogtoby opracowa¢ odpowiednig terapie genowa.
Wiadomo, Ze etiologia otyloSci jest zlozona — zalezy od Srodowiska i od czynnikow
genetycznych. Odnalezienie klucza wyjasniajgcego ztozony model uwarunkowania
genetycznego otytosci, moze zaleze¢ od poznania mechanizméw regulacji ekspresji genow,
w tym kontroli z udziatem miRNA. Praca moze mieC przetozenie na stan zdrowia ludzi i
poprawienie ich komfortu zyciowego.

Badania mogg wptyng¢ rowniez na srodowiskowe aspekty otytosci, poprzez wptyw na
ottuszczenie swin. Poznanie zwigzku miRNA z odkfadaniem tkanki ttuszczowej swin, z
zawartoscig kwasow ttuszczowych nasyconych i nienasyconych, z zawartoscig cholesterolu
moze mieC przetozenie nie tylko na badania cziowieka, ale tez na jakoS¢ miesa
wieprzowego. Jakos¢ miesa obejmuje parametry kulinarne (smakowitos¢, soczystos¢) oraz
dietetyczne. W spozyciu miesa w Wielkopolsce przoduje wieprzowina. Wielkopolska jest
réwniez najwiekszym zagtebiem hodowli trzody chlewnej w kraju. Z tego powodu badania,
ktére mogag potencjalnie wptyngé na jakos¢ miesa wieprzowego i potencjat eksportowy,
powinny by¢ istotne dla wojewddztwa wielkopolskiego.

Praca wzbogaci aktualny stan wiedzy na temat genomu $wini. Wptynie rowniez na
doktadniejsze poznanie i czesciowe rozwiktanie skomplikowanej interakcji miRNA-mRNA.
Dzieki wykorzystaniu nowego nurtu badawczego jakim jest kontrola ekspresji przez miRNA
oraz nowatorskiego podejscia, czyli analizy bioinformatycznej sekwencji genéw miRNA
i sekwencji gendéw docelowych, praca ta ma istotne znaczenie dla wojewddztwa
wielkopolskiego, jako regionu atrakcyjnego dla badaczy, inwestujgcego w rozwdj nauki

i innowacyjne technologie.
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