Szkota Doktorska Technologii Informacyjnych i Biomedycznych Instytutéw PAN

Temat badawczy: Multi-omiczna analiza molekularnych programéw wiodgcych onkogendw —
zmutowanego TP53, KRAS, hiperaktywnego CMYC i proteasomu - w nowotworach cztowieka.

Opiekun naukowy: prof. dr hab. Cezary Zekanowski (tymczasowo w 2019, do czasu uzyskania
habilitacji przez opiekuna pomocniczego, procedura w toku).

Opiekun pomocniczy: dr Dawid Walerych (kierownik Pracowni Multi-omiki Choréb Cztowieka IMDiK
PAN i grantéw, z ktdrymi zwigzana jest cze$¢ badawcza)

Miejsce: Pracownia Multi-omiki Choréb Cztowieka Instytutu Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej
im. M.Mossakowskiego PAN w Warszawie

Opis projektu:

Celem projektu, w czesci badawczej finansowanego z grantéw Sonata Bis i Opus NCN, jest
opracowanie transkryptomicznej i proteomicznej mapy szlakdw molekularnych regulowanych przez
wiodgce onkogeny u cztowieka — zmutowany TP53, KRAS, CYMC oraz maszynerie proteasomu i
wykorzystanie ich do zaproponowania eksperymentalnych metod terapeutycznych dla chorych z
nowotworami ptuca, jelita grubego i trzustki. Projekt zaktada prébe odnalezienia nieznanych
wczesniej grup transkryptéw lub/i biatek wspdlnych badz specyficznych dla badanych onkogendw,
ktore mogtoby postuzy¢ jako cele dla nowych badz znanych juz lekéw Ilub schematow
terapeutycznych.

Zadaniami doktoranta/ki bedzie bioinformatyczne opracowanie danych omicznych,
uzyskiwanych obecne w Pracowni Multi-omiki Choréb Cztowieka IMDiK PAN w doswiadczeniach z
zahamowaniem funkcji onkogenéw metodg CRISPR-Cas9 w panelu nowotworowych linii
komérkowych. Zaktadana analiza polega na naktadaniu danych proteomicznych i
transkryptomicznych, naktadaniu danych z szeregu linii komorkowych reprezentujacych trzy typy
nowotwordw, okreslaniu szlakéw molekularnych kierowanych przez onkogeny wg uzyskanych
danych, projektowaniu (i ew. udziale w wykonywaniu) doswiadczen zwigzanych z walidacjg oraz
wykorzystaniem terapeutycznym uzyskanych wynikdw - na liniach komérkowych, hodowlach
organoidowych, hereoprzeszczepach u myszy i zebranym materiale od pacjentéw. Projekt zaktada
tez naktadanie uzyskiwanych w Pracowni danych na dostepne publicznie dane z modeli choréb
nowotworowych i innych, a takze tworzenie bioinformatycznych narzedzi do przegladania, analizy i
udostepniania danych uzyskiwanych w Pracowni.

Doktorant/ka bedzie stanowi¢ wsparcie bioinformatyczne dla mtodego zespotu pracowni,
sktadajgcego sie poza kierownikiem z trzech oséb pracujgcych nad doswiadczeniami laboratoryjnymi.
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