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Jak scharakteryzowacé tozsamos¢ komorkowa poprzez sekwencjonowanie RNA z pojedynczej komoérki
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Jak scharakteryzowac¢ tozsamos¢ komorkowa
poprzez sekwencjonowanie RNA z pojedyncze]
komorki

Finansowani ze srodkéw UE naukowcy opracowali metode doktadnej oceny

dziatania leku na konkretne komérki w wyizolowanej tkance trzustki. Moze to pomaéc
w opracowaniu celowanych terapii farmakologicznych do leczenia cukrzycy typu 1.

w ZDROWIE

Zrozumienie genotypu poszczegolnych
komérek ma kluczowe znaczenie dla
okreslenia, jak bardzo réznig sie one od siebie
w takich stanach jak rak oraz zaburzenia
immunologiczne i metaboliczne. W ostatnich
latach obserwuje sie rosngce zainteresowanie
terapeutycznym celowaniem w kwasy
rybonukleinowe (RNA) - kluczowe elementy
posredniczgce w ekspresji informaciji
genetycznej - dzieki ich gtdwnej roli w
procesach biologicznych.
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Czesciowo wspierany przez dwa finansowane ze srodkow UE projekty,
CHROMABOLISM i EpigenomeProgramming, zespt naukowcow opracowat
technike doktadniejszej analizy wptywu okreslonych lekow na wyizolowang tkanke
trzustki przy uzyciu udoskonalonej metody sekwencjonowania RNA z pojedynczej
komorki. Wyniki ich badan zostaty opublikowane w czasopi$mie ,Genome Biology”

&z

W komunikacie prasowym (4 autorstwa instytuciji przyjmujacej projektow
CHROMABOLISM i EpigenomeProgramming, Centrum Badan nad Medycyng
Molekularng (ang. Center for Molecular Medicine, CeMM) Austriackiej Akademii
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https://cordis.europa.eu/pl
https://cordis.europa.eu/news/pl
https://cordis.europa.eu/domain-of-application/health/pl
http://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/s13059-020-02006-2#Fun
http://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/s13059-020-02006-2#Fun
http://cemm.at/index.php?id=35&no_cache=1&tx_news_pi1%5Bnews_preview%5D=521&tx_news_pi1%5Bcontroller%5D=News&tx_news_pi1%5Baction%5D=detail

Nauk, czytamy: ,lch badanie (...) opisuje technike, ktérg opracowano w celu
rozwigzania problemu zanieczyszczenia czasteczek RNA w transkryptomice
jednokomérkowej, co pozwolito na uzyskanie doktadnych wynikédw dynamicznych
odpowiedzi na dziatanie leku w komérkach trzustki”. Dalej czytamy: ,Wyniki te
pomoga w przysztosci w rozwoju terapii celowanych na potrzeby leczenia cukrzycy
typu 1”. Transkryptomika odnosi sie do badania transkryptomow - catych
transkryptow RNA obecnych w pojedynczej komérce lub populacji komérek - w celu
zbadania ekspresji gendw.

Jak wyjasniono w tym samym komunikacie prasowym, obszary trzustki, w ktorych
znajdujg sie jej komorki endokrynne (produkujgce hormony), znane jako wysepki
Langerhansa, zawierajg komorki beta, alfa i delta. Komoérki beta wydzielajg insuling -
hormon, ktéry odgrywa wazng role w regulacji metabolizmu glukozy. Jak zauwazono
w komunikacie prasowym, w przypadku cukrzycy typu 1, ktora jest chorobg
przewlekta, ,uktad odpornosciowy organizmu omytkowo atakuje i niszczy komorki
beta produkujgce insuline w trzustce”. ,Celem medycyny regeneracyjnej jest
uzupetnianie masy komoérek beta, a tym samym wspomaganie, a ostatecznie
zastgpienie obecnych insulinoterapii. Zmiany w sktadzie wysepek, w tym
niewystarczajgca czynnosé i réznicowanie komoérek beta, przyczyniajg sie réwniez
do rozwoju cukrzycy typu 2”. Dalej czytamy: , Dlatego tez gtebsze zrozumienie
tozsamos$ci i wzajemnych powigzan réznych typodw komdérek znajdujgcych sie w
wysepkach umozliwia lepszg charakteryzacje obu postaci cukrzycy i moze
przyczynié sie do opracowania nowych koncepcji terapeutycznych”.

Potezna technika

Zgodnie z komunikatem prasowym CeMM, cho¢ w ostatnim czasie miat miejsce
postep w zakresie profilowania transkryptoméw pojedynczych komérek, ,podejsécia
te nadal stwarzajg wyzwania natury technologicznej, biorgc pod uwage fakt, ze w
eksperymencie catkowicie wykorzystywana jest tylko niewielka ilo$¢ obecnego RNA.
Dlatego tez niezbedne jest zapewnienie jakosci i czystosci transkryptomow
pozyskanych z poszczegblnych komorek”.

W komunikacie prasowym wyjasniono, w jaki sposéb naukowcy ,zidentyfikowali
niespodziewanie wysokg ekspresje hormondéw w nieendokrynnych typach komérek,
zaréwno w ich wtasnym zbiorze danych, jak i w innych opublikowanych badaniach
dotyczacych pojedynczych komorek”. Dodano w nim tez, ze naukowcy chcieli
wyjasnic, ,czy mogtoby to by¢ wynikiem zanieczyszczenia czgsteczkami RNA, na
przyktad z umierajgcych komérek, i w jaki sposdb mozna by wyeliminowac to
zjawisko, aby uzyskac bardziej wiarygodny zbiér danych”. Ich celem byto
,opracowanie, weryfikacja i zastosowanie metody do eksperymentalnego okreslania i
komputerowego usuwania takich zanieczyszczen”.
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Projekt CHROMABOLISM (Chromatin-localized central metabolism regulating gene
expression and cell identity) skupia sie na utatwieniu badania podatnosci zwigzanych
z chromatyng na bezprecedensowym poziomie gtebokosci. Projekt
EpigenomeProgramming (An experimental and bioinformatic toolbox for functional
epigenomics and its application to epigenetically making and breaking a cancer cell)
analizuje role epigenetyki w przypadku raka.

Wiecej informacii:
projekt CHROMABOLISM (4
projekt EpigenomeProgramming.(4

Stowa kluczowe

CHROMABOLISM, EpigenomeProgramming, cukrzyca typu 1, kwas
rybonukleinowy, transkryptom
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T AXY regulating gene expression and cell
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http://cordis.europa.eu/project/id/772437/pl
http://cordis.europa.eu/project/id/679146/pl
https://cordis.europa.eu/project/id/679146/pl
https://cordis.europa.eu/project/id/772437/pl

POSTEPY NAUKOWE

Badanie daje nadzieje na pokonanie
agresywnych postaci nowotworu
<

10 Lipca 2019
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Nowe informacje na temat mutacji RNA
oraz rola ,,opiekunéw”
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2 Marca 2020

WYNIKI W SKROCIE

Ostatnia aktualizacja: 5 Czerwca 2020

Permalink: https://cordis.europa.eu/article/id/418329-how-to-characterise-cellular-
identity-by-single-cell-rna-sequencing/pl
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https://cordis.europa.eu/article/id/125382-study-offers-hope-for-tackling-aggressive-cancers/pl
https://cordis.europa.eu/article/id/413582-new-insight-into-rna-mutations-and-the-role-of-chaperones/pl
https://cordis.europa.eu/article/id/418329-how-to-characterise-cellular-identity-by-single-cell-rna-sequencing/pl
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