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Rak nerki stanowi istotny problem spoteczny i kliniczny. Najcze¢$ciej diagnozowang postacig jest rak
nerkowokomodrkowy typu jasnokomorkowego (z ang. Clear Cell Renal Cell Carcinoma, ccRCC),
ktory czgsto rozwija si¢ bezobjawowo, co prowadzi do podznej diagnozy i ogranicza mozliwos$ci
leczenia. Nowotwor ten charakteryzuje si¢ szybkim wzrostem, wysoka zdolno$cig do tworzenia
przerzutdw oraz opornoscig na terapie. Pomimo postepéw w poznaniu molekularnych podstaw raka
nerki oraz rozwoju nowych metod leczenia, gtdownym sposobem terapii wciagz pozostaje chirurgiczne
usunigcie guza. W przypadku zaawansowanego lub przerzutowego raka stosuje si¢ terapie
systemowe, w tym inhibitory punktéw kontrolnych uktadu odpornosciowego oraz inhibitory kinaz
tyrozynowych. Ich skuteczno$¢ jest jednak ograniczona przez narastajagcg opornos¢ na leczenie oraz
heterogenno$¢ nowotworu.

Pomimo licznych badan nad markerami molekularnymi, w praktyce klinicznej brakuje rutynowo
oznaczanych czynnikow, ktore pozwalalyby precyzyjnie dobieraé terapi¢ i przewidywac przebieg
choroby. Wciaz istnieje potrzeba badan, ktdre pozwolg wyjasni¢ kluczowe mechanizmy wplywajace
na rozw0j 1 progresj¢ raka nerki. Badania te mogtyby przyczyni¢ si¢ do odkrycia nowych markeréw,
ktore wprowadzone jako rutynowe oznaczenia do kliniki umozliwityby bardziej spersonalizowane
leczenie, ograniczyly stosowanie nieskutecznych terapii i poprawity rokowania pacjentow.

Celem naszego projektu jest poznanie roli biatka BRMSIL w rozwoju raka nerkowokomorkowego
typu jasnokomorkowego oraz ocena jego przydatnosci jako markera prognostycznego
1 predykcyjnego.

Dotychczasowe badania wykazaly, ze w wielu nowotworach BRMSIL pekni rol¢ supresora
nowotworowego — hamuje migracje, wzrost i przerzutowanie komorek, a jego niski poziom koreluje
z krotszym czasem przezycia pacjentow. Rola tego genu w raku nerki nie zostala jednak dotad
wyjasniona. W naszych badaniach, wykorzystujac podejscia in vitro, ex vivo, in vivo oraz in silico,
przy uzyciu linii komorkowych pochodzacych z ccRCC, probek tkankowych od pacjentow oraz
modelu zebrafish, zamierzamy oceni¢ wptyw BRMSI1L na progresj¢ nowotworu oraz jego potencjat
jako markera klinicznego.

Realizacja projektu pozwoli poszerzy¢ wiedze na temat molekularnych podstaw rozwoju raka nerki,
wyjasni¢ role genu BRMSIL w tym procesie oraz oceni¢ jego przydatno$¢ jako marker
prognostyczny i predykcyjny.



