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Opis:

Epigenom odgrywa znaczacg role w rozwoju ostrej biataczki szpikowej (AML). Mutacje
metylotransferazy DNMT3A oraz dioksygenazy TET2 odpowiadajacych za stan epigenomu nalezg do
najczestszych zmian w tego typu nowotworach. Istniejg doniesienia wskazujgce, ze zaburzenia
epigenetyczne powodujg nieprawidtowosci dziatania systemu naprawy DNA, ktére z kolei prowadzg
do degradacji kariotypu. Hipotezy tej nie potwierdzajg dane zgromadzone w bazach The Cancer
Genome Atlas oraz COSMIC. Wskazujg natomiast na to, ze AML nalezy do nowotwordéw typu M, tzn.
wywotywanych mutacjami a nie zmiennoscig liczby kopii fragmentéw genomu (CNV). Niemniej jednak,
doniesienia kliniczne sugerujg, ze znaczna czes¢ pacjentow cierpigcych na AML wykazuje zaburzenia
kariotypu. W niektdrych przypadkach, zmiany mogg by¢ bardzo znaczace i przypominaé katastrofy
chromosomalne (ang. chromothripsis) obserwowane w innych nowotworach. Biataczki typu AML
o silnie zaburzonych kariotypach sg stosunkowo stabo scharakteryzowane. Nie jest jasne czy spektrum
mutacji w eksomie jest podobne w przypadku AML oraz innych biataczek typu M. Nieznana jest réwniez
przyczyna degradacji kariotypu. Nie wiadomo, czy zaburzenia epigenomu i utrzymujgcych go biatek
majg znaczenie w tym procesie. Mamy nadzieje wyjasni¢ przynajmniej niektére z tych zagadnien,
wykorzystujgc przede wszystkim sekwencjonowanie wysokoprzepustowe prébek pacjentéow
uzyskanych dzieki wspodtpracy z klinikami w Dreznie i Heidelbergu.

Cel projektu:

Celem projektu jest sekwencjonowanie DNA (z prébek i komérek pacjentdw z AML). Planujemy
poréwnac spektrum mutacji oraz zmienno$¢ liczby kopii DNA u pacjentéow z AML o silnie zaburzonych
i normalnych kariotypach. Chcemy okresli¢, czy spektrum mutacji w regionach kodujgcych jest
podobne w obu typach AML oraz sprawdzié, czy kolejno$¢ ich pojawiania sie w rozwoju nowotworu
jest podobna. Projekt ma wyjasnié, czy mutacje enzymow odpowiedzialnych za epigenom powodujg
zaburzenia systemu naprawy DNA.

Wymagania:

- Tytut zawodowy magistra biologii, biochemii lub pokrewnej dziedziny

- Uprawnienia do podjecia studidw doktoranckich w Polsce

- Teoretyczna wiedza z zakresu genetyki i epigenetyki

- Doswiadczenie praktyczne z zakresu sortowania komarek technikg FACS

- Doswiadczenie w przygotowywaniu bibliotek do sekwencjonowania DNA technikami Nanopore
i llumina

- Doswiadczenie z zakresu genotypowania (wysokorozdzielcza analiza topnienia DNA, ang. HRMA)

- Doswiadczenie lub zainteresowanie bioinformatyczng analiza danych z sekwencjonowania
wysokoprzepustowego

- Ptynna znajomosc jezyka angielskiego w mowie i pismie

- Gotowos¢ do nauki i podejmowania nowych wyzwan, zdolno$¢ do samodzielnej pracy, myslenie
analityczne

- Dobre umiejetnosci interpersonalne i nastawienie na wspotprace

Liczba dostepnych miejsc: 1

Kontakt: mbochtler@iimcb.gov.pl, |bs-office@iimcb.gov.pl



https://bit.ly/3xkvFR7
mailto:mbochtler@iimcb.gov.pl
mailto:lbs-office@iimcb.gov.pl

