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Opis:

Dzieki postepom w technologiach sekwencjonowania mozliwe jest obecnie badanie ekspresji
gendéw i dostepnosci chromatyny na poziomie pojedynczych komdrek. Wykorzystanie metod
transkryptomiki pojedynczych komodrek daje mozliwos¢ wyodrebnienia subpopulacji komérek i
analizowania ich funkcji. W naszych badaniach wykorzystalismy sekwencjonowanie pojedynczych
komodrek (scRNAseq) do analizy komérki mieloidalne (CD11b+) wysortowanych z mdézgu naiwnej
myszy oraz z mdzgu z wszczepionym glejakiem do zbadania subpopulacji tych komérek. W mézgu
zdrowej myszy wykryliSmy kilka podgrup mikrogleju o specyficznych funkcjach. W mézgu z glejakiem
wykrylismy zaréwno aktywny mikroglej jak i obwodowe makrofagi, oba typy komédrek wspieraty
progresje guza (Ochocka i wsp., 2021).

Cel projektu:

Projekt ma na celu lepsze zrozumienie funkcji mikrogleju poprzez analize obliczeniowg

danych z sekwencjonowania pojedynczych komdrek. W tym celu wykorzystamy dane
z sekwencjonowania transkryptomu (scRNA-seq) i o dostepnosci chromatyny (scATAC-seq)
w pojedynczych komérkach.
Zebrano dane scRNA-seq z CD11b+ z glejaka i naiwnego mdzgu w trzech punktach czasowych, co
umozliwi badanie trajektorii ekspresji genéw w progresji nowotworu. Dalsze badania bedg
obejmowaty farmakologiczne usuniecie mikrogleju, po ktérej nastepuje jego spontaniczna
repopulacja. Spodziewamy sie, ze repopulowane komoérki mogg mie¢ trwale zmieniony stan
komarkowy i ekspresje gendw, a precyzyjnosé repopulacji moze sie pogarsza¢ wraz z wiekiem myszy.
Zastosujemy podejscie integracyjne, w szczegdlnosci wykorzystamy dostepne dane dotyczace stanu
konformacji chromatyny z eksperymentéw Hi-C do interpretacji zaobserwowanych rdznic
komérkowych w ekspresji genéw w kontekscie organizacji genomu w domeny topologiczne. Ponadto
spodziewamy sie, ze metody obliczeniowe opracowane w tym projekcie bedzie mozna uogdlni¢ na
inne modele badawcze.

Wymagania:

- Tytut magistra w zakresie nauk Scistych lub przyrodniczych (biologia, biotechnologia,
bioinformatyka, informatyka, matematyka, fizyka itp.),

- Doswiadczenie w analizie danych biologicznych, najchetniej w analizie danych
z sekwencjonowania nowej generacji,

- Zainteresowanie rozwigzywaniem problemoéw biologicznych przy uzyciu metod obliczeniowych,

- Dobra umiejetnos¢ programowania, najchetniej w R lub Pythonie,

- Biegta znajomos¢ jezyka angielskiego w mowie i pismie.
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