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Rozmowa z autorka pracy:
»MikroRNA jako potencjalny marker tetniakow aorty brzusznej”

Jak, w spos6b niespecjalistyczny, scharakteryzowataby Pani identyfikacje profili molekularnych zwiaza-

nych z tetniakami aorty brzusznej?

Proces identyfikacji profili molekularnych zwiazanych z chorobami naczyn mozna podzieli¢ na dwa gléwne etapy: wy-
konywanie wysokoprzepustowych badan molekularnych oraz przeprowadzanie analiz obliczeniowych. Kazdy z tych eta-
pow jest kluczowy dla uzyskania petnego obrazu molekularnego pacjenta i ma ogromne znaczenie diagnostyczne. Pierw-
szy etap polega na zastosowaniu nowoczesnych technik biologii molekularnej, takich jak sekwencjonowanie nastepnej
generacji (NGS), proteomika czy metabolomika. Te techniki pozwalaja nam na jednoczesne zbadanie tysiecy gendéw, biatek
i metabolitow w prébkach od pacjentéw. Dzieki tym technologiom jesteSmy w stanie uzyskac szczegdétowy profil mole-
kularny, ktéry pokazuje, jakie zmiany zachodza na poziomie genetycznym, biatkowym i metabolicznym w organizmach
0s6b cierpiacych na choroby naczyn. Drugi etap to zaawansowane analizy obliczeniowe. Po uzyskaniu surowych danych
z badan molekularnych, korzystamy z narzedzi bioinformatycznych i statystycznych, aby zintegrowaé, przetworzyc¢ i zinter-
pretowac te dane.

Jakie znaczenie majg Pani badania w kontekscie diagnostyki i terapii pacjentow z tg chorobg?

Nasze analizy obejmuja miedzy innymi poréwnywanie profili molekularnych pacjentéw z grupa kontrolna, co pozwala na
identyfikacje kluczowych biomarkeréw oraz tworzenie modeli predykcyjnych. Modele te moga poméc w przewidywaniu
przebiegu choroby i odpowiedzi na leczenie. Potaczenie dwéch warstw badan, o ktérych wspomniatam wczesniej, pozwala
nam na stworzenie kompleksowych profili molekularnych pacjentéw, ktére moga by¢ uzyte w diagnostyce i personalizacji te-
rapii. Dzieki temu jesteSmy tez w stanie dokfadniej zrozumie¢ mechanizmy lezace u podstaw réznych zaburzen, na przyktad
choréb naczyn, co moze w przysztosci prowadzi¢ do opracowania bardziej skutecznych strategii leczenia.

Czy mozemy poprosi¢ o komentarz dotyczacy potrzeby — ale tez mozliwosci — wspétczesnego rozwoju diagnostyki w oparciu

o0 narzedzia informatyczne?

Tradycyjnie, diagnostyka molekularna koncentrowata sie na analizie biatek, ktére sa bezposrednimi efektorami wielu proce-
séw biologicznych. Metody takie jak ELISA, western blotting, czy spektrometria masowa byty powszechnie uzywane do iden-
tyfikacji i iloSciowego oznaczania biatek w prébkach biologicznych. Chociaz te metody dostarczyty wielu cennych informacji,
obecnie poszukiwanie nowych biomarkeréw za ich posrednictwem wydaje sie nieco zwalniaé, a pula produktéw biatkowych
tez jest ograniczona. Nowym, obiecujacym kierunkiem w diagnostyce sa niekodujace kwasy nukleinowe, takie jak mikroRNA
(miRNA), dtugie niekodujace RNA (IncRNA) oraz inne mate niekodujace RNA. NcRNA odgrywaja kluczowa role w regulacji
gendw i sa zwigzane z wieloma procesami chorobowymi, co czyni je potencjalnie wartosciowymi biomarkerami diagnostycz-
nymi. Identyfikacja i analiza ncRNA wymagaja zaawansowanych technologii, takich jak sekwencjonowanie wysokoprzepu-
stowe (NGS — next generation sequencing). NGS umozliwia rownoczesne sekwencjonowanie milionow fragmentéw DNA lub
RNA, co jest kluczowe dla odkrywania nowych biomarkeréw w duzych i ztozonych zestawach danych. Wykorzystanie wy-
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sokoprzepustowego sekwencjonowania generuje natomiast ogromne ilosci danych, ktére musza by¢ efektywnie analizowane

i interpretowane. Tutaj na scene wchodza zaawansowane narzedzia informatyczne czy infrastruktura, jak klastry oblicze-

niowe oraz dedykowane algorytmy
bioinformatyczne, ktére pozwalaja na
efektywne przetwarzanie tak duzych
zbioréw danych.

W jaki sposdb, w powyzszym zakre-
sie, zasoby Cyfronetu przystuzyly sie
Pani badaniom?

ACK Cyfronet AGH dostarcza polskim
naukowcom mozliwos¢ wykonywa-
nia badan z wykorzystaniem klastréw
obliczeniowych. Zapewniana moc
obliczeniowa jest niezbedna do wy-
konania wymaganych analiz z powo-
du ogromnych ilosci generowanych
danych, zlozonosci analiz oraz po-
trzeby szybkiego ich przetwarzania.
Wykonanie tego typu procedur nie
jest mozliwe na przyktad w oparciu
o typowe laptopy czy nawet kompu-
tery projektowane do gier. Poza tym,
duze ilosci danych wymagaja nie
tylko mocy obliczeniowej, ale takze
odpowiednich systeméw do ich prze-
chowywania i zarzadzania. Oferowa-
na przez Cyfronet infrastruktura za-

pewnia tutaj skalowalne rozwiazania

miR-191 vs control
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Zmiany w zakresie ekspresji genéw na poziomie transkryptomu pod wptywem
czynnikéw epigenetycznych

do przechowywania i przetwarzania danych na duza skale na potrzeby badar naukowych.

O czym, wedtug Pani, powinni pamieta¢ studenci i studentki na poczatku Sciezki doktorskiej?

Podkreslitabym przede wszystkim wage odpowiedniego wyboru tematu badawczego. Wedtug mnie powinien by¢ to obszar,

ktéry z jednej strony nas mocno interesuje, ale tez stanowi swojego rodzaju nisze w dziedzinie. Warto przy tym patrze¢ na

interdyscyplinarne kierunki badar, ktére facza nawet skrajnie r6zne dziedziny. Takie podejscie moze prowadzi¢ do nowa-

torskich rozwigzan, poniewaz umozliwia spojrzenie na problem z r6znych perspektyw i wykorzystanie metod oraz narzedzi

z r6znych dyscyplin. Powiedziatabym tez, ze warto juz na wczesnym etapie uczestniczy¢é w konferencjach naukowych i spo-

tkaniach branzowych. Pozwala to nawiazac cenne kontakty, wymieniac sie doswiadczeniami i by¢ na biezaco z najnowszymi

trendami w danej dziedzinie.



