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Opis:

Gtéwne czynniki transkrypcyjne wspodtpracuja z chromatyng w regulacji aktywnosci
genomowe] ksztattujgc rozwéj embrionalny zwierzat i regulujac odpowiedZz na stres. Lokalne
grupowanie sie czynnikow transkrypcyjnych w geste kondensaty wielkosci kilkuset nanometréw jest
jedna z kluczowych, lecz mato zrozumianych cech regulacji transkrypcji. Dotyczy to miedzy innymi
wewnatrzjgdrowych kondensatéw tworzonych przez tzw. czynniki pionierskie i polimeraze RNA I
podczas rozwoju embrionalnego wielu zwierzat. Pomimo wszechobecnosci tych struktur, niewiele
wiemy o biofizycznym mechanizmie ich powstawania czy fizjologicznej funkcji. W ostatnich latach,
biologia komorki zostata zrewolucjonizowana przez opracowanie nowych ram badania tych
bezbtonowych struktur, takich jak przejscia fazowe znane od lat w fizyce materiatowej. Jednakze,
dotychczasowe prace w tej dziedzinie skupiajg sie gtéwnie na hodowlach komérkowych i
eksperymentach in vitro, ktére podatne sg na réznego rodzaju artefakty. Badanie kondensatéw
transkrypcyjnych w kontekscie catego organizmu pozwolitoby nam zbadac ich znaczenie dla funkcji
fizjologicznych i kondycji organizmu.

Cel projektu:

Celem projektu jest zbadanie proceséw rzadzacych przestrzenng organizacjg transkrypcji
podczas rozwoju embrionalnego oraz podczas odpowiedzi na stres w embrionach Caenorhabditis
elegans. Ten maty, przezroczysty organizm modelowy jest idealny do badania fundamentalnych
procesow komoérkowych ze wzgledu na wiele dostepnych technik transgenicznych (w tym CRISPR),
a takze tatwos¢ hodowli i obrazowania mikroskopowego. Bedziemy analizowaé¢ dynamike
kondensatéow tworzonych przez znakowane fluorescencyjnie czynniki transkrypcyjne w trakcie
rozwoju embrionalnego przy uzyciu dedykowanego systemu do przyzyciowego super-rozdzielczego
obrazowania konfokalnego. Projekt obejmuje rowniez badania separacji fazowej na oczyszczonych
biatkach, ktére pozwolg odkry¢ sekwencyjne determinanty zachowania fazowego i powigzaé je
z funkcjg biatka w catym organizmie. Zastosujemy metody wysokoprzepustowe, takie jak
spektrometria mas i sekwencjonowanie RNA, aby okresli¢ sktad molekularny kondensatdw i ich role
w regulacji ekspresji genow. Uzyskane wyniki dadzg nam bezprecedensowy wglad w skfad
molekularny, mechanizm tworzenia i fizjologiczne znaczenie biomolekularnych kondensatow
tworzonych przez aparat transkrypcyjny podczas réznicowania sie komdrek i w odpowiedzi na stres.

Wymagania:

- tytut magistra (lub réwnowazny) z biologii molekularnej, biomedycyny molekularnej,
biochemii, medycyny, genetyki, bioinformatyki lub biotechnologii,

- doskonaty jezyk angielski w mowie i pismie,

- doskonate osiggniecia naukowe w odniesieniu do etapu kariery,

- doskonate umiejetnosci organizacyjne,

- silna motywacja i umiejetnos$é samodzielnego kierowania projektem,

- dobrze rozwiniete umiejetnosci wspotpracy,

- znajomos¢ standardowych technik biologii molekularnej i biochemii,

- ciekawos¢ odkrywania proceséw biologicznych
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