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Popularnonaukowe streszczenie projektu

Choroby nowotworowe mozna okreslic mianem choréb gendéw. W ostatnich latach dzieki
wprowadzeniu przetomowych, niezwykle wydajnych technik sekwencjonowania DNA (badania sekwencji
nukleotydéw budujacych DNA; sekwencja ta jest nosnikiem informacji genetycznej) zwanych
sekwencjonowaniem nastepnej generacji mozliwa jest szybka analiza duzych fragmentéw genomu. Bazujac
na powyzszej metodzie, w przeciggu kilku ostatnich dziesiecioleci dzieki intensywnej pracy wielu
wyspecjalizowanych laboratoriéw udato sie ustali¢ geny, ktérych uszkodzenia skutkujg przeksztatceniem
zwyktej komorki w komdrke nowotworowa. Takie podejscie badawcze niewatpliwie niezwykle wzbogacito
rozumienie ztozonosci zmian genetycznych obserwowanych w komérkach nowotworowych.

Ostatnio coraz wiekszg uwage poswieca sie jednak regionom genomu nie zawierajgcym genow
zwanych takze obrazowo pustyniami genowymi. Stwierdzono bowiem, ze regiony te sg bogate w sekwencje
regulatorowe, ktére pomimo znacznej odlegtosci od gendw moga kontrolowac ich dziatanie. Istniejg silne
przestanki swiadczace o tym, ze mutacje w sekwencjach regulatorowych moga zaktdécaé prawidtowe
funkcjonowanie gendéw co z kolei moze przyczyniaé sie do rozwoju choréb nowotworowych.

Ze wzgledu na fakt, ze sekwencje regulatorowe w nowotworach krtani, jednym z najczestszych
nowotworéw w krajach Unii Europejskiej nie byty jeszcze badane, w niniejszym projekcie zaplanowalismy
szereg zaawansowanych technologicznie badan majgcych na celu zaréwno identyfikacje mutacji w tych
sekwencjach jak i okreslenie ich wptywu na ekspresje sgsiadujgcych z nimi gendéw. W tym celu postuzymy
sie technika sekwencjonowania nastepnej generacji sekwencji regulatorowych (identyfikacja mutacji),
technikg mikromacierzowego badania ekspresji wszystkich gendw w badanym genomie (badanie ekspresji
genow sgsiadujgcych z uszkodzonymi sekwencjami regulatorowymi) oraz potgczymy obie analizy dzieki
zastosowaniu narzedzi bioinformatycznych. Zaktadamy, ze przeprowadzone analizy umozliwig identyfikacje
wielu mutacji w sekwencjach regulatorowych mogacych mie¢ istotne znaczenie dla rozwoju nowotworéw
krtani co okreslimy na podstawie czestosci ich wystepowania jak réwniez modelowania skutkéw danej
mutacji na funkcjonowanie genéw.

Uwazamy, ze takie podejscie badawcze moze przyczyni¢ sie do opisania istotnych zmian w
regulomie i pozwoli na petniejsze zrozumienie podstaw genetycznych raka krtani a w przysztosci moze

pomac zaréwno w wczesniejszym wykrywaniu tej choroby jak i do efektywniejszego jej leczenia.



