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Opis:

Jedno z kluczowych pytan w dziedzinie organogenezy odnosi sie do tego, jak wiele rodzajow komadrek
wymaganych do stworzenia organu powstaje z puli komérek progenitorowych o poczgtkowo
podobnych cechach. Komérki progenitorowe serca znajdujg sie w poblizu tych, ktére wytwarzajg
krew i naczynia krwionosne (hemo-angiogenne). W bardzo wczesnych etapach rozwoju zarodkowego
wykazujg wspdlng ekspresje nkx2.5. Nastepnie kazdy typ komodrki podejmuje ekspresje rdznych
zestawdw gendw i przyjmuje stan epigenetyczny zgodny z jego tozsamoscia. Pomimo wiedzy, ze
komoérki progenitorowe o ekspresji nkx2.5 moga przyczyniaé sie do réznych linii komérkowych, kilka
kluczowych pytan pozostaje bez odpowiedzi. Po pierwsze, nie jest wiadome, na ktérym etapie
rozwojowym zaczyna zachodzié¢ segregacja na sercowe i hemo-angiogenne przeznaczenie komorki.
Po drugie, dokfadna $ciezka i etapy posrednie, przez ktdre przechodzg komorki progenitorowe
podczas procesu specyfikacji linii sg wcigz w duzej mierze nieznane. Ponadto, pomimo wiedzy, ze
czynniki transkrypcyjne serca, w tym Nkx2.5, oddziatujg z czynnikami modyfikujgcymi chromatyne,
powodujgc jej zmiany, nadal nie wiadomo, w jakim stopniu epigenetyka odgrywa role
w decydowaniu o przeznaczeniu komorki na poziomie pojedynczej komérki. Sledzac ewolucje
heterogenicznosci komérek w czasie, a jednoczesnie oceniajac dynamike epigenetyki na poziomie
pojedynczej komorki, chcielibysmy wyjasni¢ mechanizm specyfikacji linii sercowo-naczyniowej.

Cel projektu:

Celem projektu jest wyjasnienie mechanizméw epigenetycznych w pochodzeniu komérek
progenitorowych o ekspresji nkx.2.5 w linii sercowej i hemo-angiogennej. Stawiamy hipoteze, ze
odmienne stany epigenetyczne wystepujg wsrdd subpopolacji komadrek progenitorowych o ekspresji
nkx2.5 zgodnie z ich potencjatem do rdéznicowania linii. Sporzadzimy profil otwartych regiondw
chromatyny na poziomie pojedynczej komarki i okreslimy czy Nkx2.5 odgrywa role w ustalaniu stanu
epigenetycznego metoda scATAC-seq.

Wymagania:

- tytut magistra w dziedzinie biologii, biochemii lub pokrewny

- gruntowne zrozumienie zasad biologii molekularnej i genetyki

- wczesniejsze doswiadczenie w pracy laboratoryjnej w zakresie biologii molekularnej i / lub technik
biochemicznych

- wczesdniejsze doswiadczenie w zakresie cytometrii przeptywowej, NGS i / lub w pracy na modelach
zwierzecych (mysz lub danio pregowany), mile widziane podstawowe umiejetnosci programowania

- umiejetnosé ptynnej komunikacji w jezyku angielskim i otwartos$¢ na wspotprace



Oferujemy szanse pracy w zespole mtodych i przyjaznych naukowcéw zajmujgcych sie biologig
rozwoju i genomiki. Prosimy o przestanie petnego zgtoszenia w jezyku angielskim zawierajgcego CV,
list motywacyjny wyjasniajgcy dlaczego chciatbys podjac¢ sie doktoratu w naszym laboratorium,
program studiéw z ocenami oraz kontakt do przynajmniej jednej osoby polecajacej.



