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Opis projektu:  

Celem projektu, w części badawczej finansowanego z grantów Sonata Bis i Opus NCN, jest 
opracowanie transkryptomicznej i proteomicznej mapy szlaków molekularnych regulowanych przez 
wiodące onkogeny u człowieka – zmutowany TP53, KRAS, CYMC oraz maszynerię proteasomu i 
wykorzystanie ich do zaproponowania eksperymentalnych metod terapeutycznych dla chorych z 
nowotworami płuca, jelita grubego i trzustki. Projekt zakłada próbę odnalezienia nieznanych 
wcześniej grup transkryptów lub/i białek wspólnych bądź specyficznych dla badanych onkogenów, 
które mogłoby posłużyć jako cele dla nowych bądź znanych już leków lub schematów 
terapeutycznych.  

 Zadaniami doktoranta/ki będzie bioinformatyczne opracowanie danych omicznych, 
uzyskiwanych obecne w Pracowni Multi-omiki Chorób Człowieka IMDiK PAN w doświadczeniach z 
zahamowaniem funkcji onkogenów metodą CRISPR-Cas9 w panelu nowotworowych linii 
komórkowych. Zakładana analiza polega na nakładaniu danych proteomicznych i 
transkryptomicznych, nakładaniu danych z szeregu linii komórkowych reprezentujących trzy typy 
nowotworów, określaniu szlaków molekularnych kierowanych przez onkogeny wg uzyskanych 
danych, projektowaniu (i ew. udziale w wykonywaniu) doświadczeń związanych z walidacją oraz 
wykorzystaniem terapeutycznym uzyskanych wyników - na liniach komórkowych, hodowlach 
organoidowych, hereoprzeszczepach u myszy i zebranym materiale od pacjentów. Projekt zakłada 
też nakładanie uzyskiwanych w Pracowni danych na dostępne publicznie dane z modeli chorób 
nowotworowych i innych, a także tworzenie bioinformatycznych narzędzi do przeglądania, analizy i 
udostępniania danych uzyskiwanych w Pracowni.  

 Doktorant/ka będzie stanowić wsparcie bioinformatyczne dla młodego zespołu pracowni, 
składającego się poza kierownikiem z trzech osób pracujących nad doświadczeniami laboratoryjnymi.  
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