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Przyjete zatozenia

Niekodujace RNA (non-coding RNA, ncRNA) to transkrypty pozbawione kanonicznych sekwencji kodujgcych, pozornie
niezdolne do produkcji peptyddéw. Jednak odkryto, ze niektére ncRNA posiadajg sekwencje do kodowania mikropeptydéw
< 100 aa. Oznacza to, ze nie tylko petnig one funkcje regulatorowe, ale rdwniez sg matrycami dla matych funkcjonalnych
peptydéw. Mikropeptydy moga odgrywac istotng role w nowotworach.

Osiggniete cele

Zidentyfikowano nowe mikropeptydy o potencjalnej roli w rozwoju nowotwordw. Przeprowadzono przeglad literatury
dotyczacy niekodujgcych RNA zawierajacych sekwencje kodujgce mikropeptydy oraz wykonano bioinformatyczng analize
wybranych czgsteczek. Wykorzystano dane RNA-seq i miRNA-seq z linii komdérkowych chtoniaka Burkitta do wstepnej
analizy ekspresji wybranych IncRNA i miRNA

Zastosowane metody realizacji

Hodowla linii komdrkowych wybranych nowotwordéw; Analiza z wykorzystaniem baz danych TargetScan, USCS, miRBase;
Weryfikacja wynikéw z wykorzystaniem techniki qRT-PCR; Analiza bioinformatyczna; Analiza cytometryczna proceséw
komorkowych (Cykl komdrkowy apotoza)
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