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Opis tematyki

Dzigki analizom ekspresji genéw na poziomie pojedynczych komorek (single-cell RNA-seq)
mozliwe jest wyodrebnienie specyficznych ich populacji, ktore réznig si¢ miedzy sobag
wzorcem ekspresji genow. Celem tego tematu jest wykrycie grup gendw o charakterystycznym
profilu ekspresji dla poszczegolnych populacji komorek, a nastepnie zbadanie mechanizmow
modulujgcych ich ekspresj¢ na poziomie zmian epigenetycznych (np. metylacja DNA,
modyfikacje histonowe) oraz trdjwymiarowej struktury DNA (Hi-C).

Realizacja projektu obejmuje wyszukanie oraz integracj¢ zbiorow danych zawierajacych rézne
typy danych single-cell oraz danych opisujacych tréjwymiarowa struktur¢ DNA.
Spodziewanym efektem tego etapu bedzie przypisanie gendéw oraz modyfikacji
epigenetycznych do poszczegdlnych domen, jak réwniez opis kontaktow pomiedzy
enhancerami a promotorami. W kolejnym etapie porownane zostang metody, ktore pozwalaja
na wyodrgbnienie populacji komoérek na podstawie analizy zmienno$ci ekspresji genow z
danych single-cell RNA. Wyodrebnione zostang cechy markerowe (RNA) dla poszczegdlnych
populacji komoérek. Analizowana bedzie ekspresja gendw markerowych, charakterystyczna dla
poszczeg6lnych populacji komorek, w poszczegdlnych domenach jak rowniez zmienno$é
sygnalow epigenetycznych w regionach regulatorowych przypisanych do tych genéw. Jednym
ze szczegOlowych zadan na tym etapie bedzie wyszukanie promotoréw gendéw majacych
potwierdzone kontakty z wieloma enhancerami, a nastgpnie ustalenie asocjacji pomiedzy
sygnatem ChIP-seq (H3K27ac) tych enhancerdw a zmiennos$cig ekspresji genu. Okre§limy w
ten sposob zaleznos¢ pomiedzy aktywnoscig enhanceréw a poziomem ekspresji genu.

Zgromadzenie 1 analiza r6znych danych single-cell np. ATAC-seq, metylacja DNA pozwoli na
okreslenie mechanizmoéw regulacji ekspresji genow homogenicznych w obrgbie domen, jak
réwniez specyficznych w poszczegodlnych regionach regulatorowych genéw markerowych dla
poszczegbdlnych populacji komdrek. W sytuacji braku interesujgcych nas danych pochodzacych
z analiz single-cell bedziemy si¢ positkowali danymi Next Generation Sequencing uzyskanymi
dla puli komoérek. Na zaawansowanym etapie analiz bioinformatycznych przewidujemy
przygotowanie wniosku grantowego, ktorego celem bedzie laboratoryjna, in vitro weryfikacja
uzyskanych wynikow.

Wymagania

- ukonczone studia drugiego stopnia z dziedzin biologiczno-, matematyczno- lub
informatyczno-pokrewnych

- dobra wiedza z zakresu analizy danych, statystyki

- dobra znajomos$¢ zagadnien molekularnych zwigzanych z regulacjg ekspresji genow

- bardzo dobra znajomos¢ jezyka angielskiego

- wysoka umiejetno$¢ programowania przynajmniej w jednym jezyku (np. R, Perl, Python)

- mile widziana znajomos$¢ metod sekwencjonowania NGS.



