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Wiele czasteczek RNA petni kluczowa rolg w funkcjonowaniu komoérki co sprawia, ze sa
one coraz czgSciej postrzegane jako wazny cel terapeutyczny dla nowych lekéw. Znanym
przyktadem sa kieszenie RNA bakteryjnych rybosomow, bedace miejscem wiazania wigkszos¢
znanych antybiotykow. Ostatnio uwage naukowcéw przykuwaja inne RNA - bakteryjne
ryboprzetaczniki. Pokazano, ze i1 te czasteczki RNA moga by¢ atrakcyjnym celem dla nowych
terapii przeciwbakteryjnych. Takze RNA wirusowe, jak np HIV-1, a ostatnio takze
SARS-CoV-2, budza nadzieje naukowcoOw na nowe leki przeciwwirusowe.

Podczas gdy metodologia badania oddziatywan biatek z ligandami matoczasteczkowymi
jest dobrze opracowana i szeroko stosowana, analogiczne rozwigzania dedykowane dla badania
interakcji ligandéw z RNA nie istnieja lub znajduja si¢ w poczatkowym stadium rozwoju. Brak
takiej metodologii po czesSci przeklada si¢ na kryzys rozwoju nowych terapii
przeciwbakteryjnych 1 przeciwwirusowych. Pomimo stosunkowo duzej liczby dostgpnych
antybiotykow, od kilku dekad obserwuje si¢ rosnaca oporno$¢ na uzywane w terapii leki.
Jednoczesnie od lat 80-tych nie wprowadzono do leczenia ani jednej klasy nowych
antybiotykow. Jak bezradna jest ludzko$¢ w stosunku do nowych wiruséw, pokazata ostatnia
pandemia COVID-19, spowodowana zakazeniem wirusem SARS-CoV-2. Aby przyspieszy¢
badania nad nowymi maloczasteczkowymi lekami przeciwbakteryjnymi i przeciwwirusowymi,
ktérych celem jest RNA, kluczowy jest rozwoj metod bioinformatycznych ukierunkowanych na
te makroczasteczke.

Celem niniejszego projektu jest zrozumienie preferencji oddzialywania
maloczasteczkowych ligandow z czasteczkami RNA. Wiedza ta przyczyni si¢ do identyfikacji
nowych, potencjalnych ligandéw ryboprzetacznikéw i wirusowych RNA.

W naszym projekcie planujemy stworzenie ogdlnej metody generowania "mapy
preferencji" dla kieszeni wiazacych w RNA. Zaprojektowany przez nas program komputerowy
okresli, jakie fragmenty czasteczek najlepiej “pasuja” do danego RNA. Na tej podstawie
algorytm zaproponuje lekopodobne czasteczki chemiczne, idealnie dopasowane do kieszeni
wiazacej, a wigc majace duze szanse silnie oddziatywaé¢ z wybranym RNA. Mapy preferencji
umozliwia rowniez przeszukanie baz danych istniejacych czasteczek, wsrdd ktorych by¢ moze
znajduje si¢ zwiazek dobrze dopasowany do preferencji wigzania danego RNA.

Oczekiwane rezultaty tego projektu bgda miaty duze znaczenie dla zrozumienia procesow
komoérkowych, ktore wiaza si¢ z dziataniem czasteczek RNA, a w przysztosci moga znalez¢
praktyczne zastosowanie w biotechnologii 1 medycynie. Uzyskane przez nas wyniki badawcze
przyczynia si¢ do lepszego zrozumienia sposobu oddzialywania RNA z matoczasteczkowymi
ligandami.



