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PiŃtek, 

24.03.2017   

Warsztaty Projektu BioTest 
 

  

       

Charakterystyka projektu i platformy BioTest 
 

17:00-18:00 

 

   
  Nazwisko i imię Jednostka Tytuł prezentacji 

  

      
 

Fujarewicz 

Krzysztof 
Politechnika ślŃska Wprowadzenie 17:00-17:15 

 
     

 

 
Widğak Piotr Instytut Onkologii 

Platforma BioTest ï z perspektywy 

uŨytkownika  

 
     

 
 

Aleksander 

Pğaczek 
WASKO S.A. Og·lnie o systemie 17:15-18:00 

 
     

 
 
Ğukasz Shneider WASKO S.A. Aplikacja www 

 
 

     
 

 

Krzysztof Psiuk-

Maksymowicz 
Politechnika ślŃska Galaxy Serwer 

 

 
     

 
 

Piotr Malara WASKO S.A. Baza grafowa i hurtownia danych 
 

 
     

 Demonstracja działania Platformy BioTest 18:00-20:00 

 

  
 

 
Ğukasz Shneider 

 
Tworzenie projektu na platformie www 18:00-18:30 

 
     

 

 
Roman Jaksik Politechnika ślŃska 

Przetwarzanie danych proteomicznych na 

serwerze Galaxy 
18:30-19:00 

 
     

 
 

Tomasz 

BudzyŒski 
WASKO S.A. Analiza danych na grafach 19:00-19:20 

 
     

 
 
Michağ Jakubczak 

Politechnika ślŃska 
Przetwarzanie danych genomicznych na 

serwerze Galaxy 

19:20-20:00 

 
 

Sebastian Student 
 

 
     

 

   

Kolacja 20:00 … 

 

 

      

  Sobota, 25.03.2017 

   

czas 

(minuty) 
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Rzeszowska Joanna Politechnika ślŃska Otwarcie Konferencji 8:30-8:40 10 

 

    Prezentacja firmy  Veracomp 8:40-9:00 20 

SESJA A - Modelowanie i analiza obrazów 9:00-11:45 
 

 

Fujarewicz 

Krzysztof Politechnika ślŃska 

O prawidğowym modelowaniu zmiennego w czasie 

op·Ŧnienia 9:00-9:12 12 

 

Bajger Piotr 
Uniwersytet 

Warszawski 

Optymalne sterowanie w modelu wzrostu 

heterogenicznego nowotworu (Optimal Control in a 

Model of Heterogeneous Tumour Growth) 9:12-9:24 12 

 

Kurasz Karolina Politechnika ślŃska 

Model metylacji cytozyny i demetylacji pochodnych 

form 5-metylocytozyny 9:24-9:28 4 

 

Ğakomiec Krzysztof Politechnika ślŃska SprzňŨona analiza wraŨliwoŜci ukğad·w przestrzennych 9:28-9:32 4 

 

Krawczyk Anna Politechnika ślŃska 

Analiza por·wnawcza algorytm·w do anotacji interakcji 

microRNA ï gen 9:32-9:50 12 

 

Kurczyk Agata Politechnika ślŃska 

Metody uczenia maszynowego jako narzňdzia 

wspomagajŃce badania nad nowym lekiem 9:50-10:02 12 

 

Ğabaj Wojciech Politechnika ślŃska 

Obszerna analiza danych wysoce zr·wnoleglonych dla 

identyfikacji biomarker·w biağaczki 10:02-10:14 12 

 

Ochab Magdalena Politechnika ślŃska 

Wpğyw stochastycznej lokalizacji prog·w w modelu na 

los kom·rki w modelu z przeğŃczeniami biağka p53 10:14-10:26 12 

 

Psiuk-Maksymowicz 

Krzysztof Politechnika ślŃska Przetwarzanie danych obrazowych MRI 10:26-10:38 12 

 

Borys Damian Politechnika ślŃska Korekcja danych obrazowych MRI 10:38-10:50 12 

 

Bednarczyk 

Katarzyna Politechnika ślŃska 

Analiza korekcji linii bazowej w widmach z obrazowania 

molekularnego MSI 10:50-11:02 12 

 

Marczyk Michağ Politechnika ślŃska 

Filtracja obraz·w z dwuwymiarowej elektroforezy 

Ũelowej w celu efektywnego modelowania plamek 11:02-11:06 4 

 

Bandoğa Dominika Politechnika ślŃska 

Muscle work evaluation in Vojta method reflex crawl 

stimulation using skin temperature measurements 11:06-11:10 4 

 

Gracka Maria Politechnika ślŃska 

Wielofazowy model pulsacyjnego przepğywu krwi w 

tňtnicy 11:14-11:18 4 

 

Melka Bartğomiej Politechnika ślŃska 

Modelowanie przepğywu krwi w wybranym odcinku 

aorty zstňpujŃcej z zağoŨeniem odksztağcalnoŜci naczyŒ 

krwionoŜnych 11:18-11:22 4 
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Przerwa kawowa 11:30-12:00 

 

 

   

                   Prezentacja firmy  Veracomp 12:00-12:20 20 

SESJA B - Biomarkery 12:20-14:05 

 

 

Grzybowska Ewa 

Instytut 

Onkologii 

Farmakogenetyka proces·w absorpcji, dystrybucji, 

metabolizmu i usuwania (ADME) zwiŃzk·w chemicznych z 

organizmu 12:20-12:32 12 

 

Pamuğa-Piğat Jolanta 

Instytut 

Onkologii 

Znaczenie wariant·w polimorficznych gen·w transportu i 

metabolizmu lek·w stosowanych w leczeniu raka piersi 

schematem FAC 12:32-12:44 12 

 

Tňcza Karolina 

Instytut 

Onkologii 

Modele predykcyjne skutk·w ubocznych chemioterapii FAC 

w raku piersi 12:44-12:56 12 

 

Lisowska Katarzyna 

Instytut 

Onkologii 

Nowe moŨliwoŜci terapii raka pğuca, ŨoğŃdka i pňcherza za 

pomocŃ selektywnego inhibitora czynnika wzrostu 

fibroblast·w (FGFR) opracowanego przez polskŃ firmň 

CelonPharma 12:56-13:08 12 

 

Jelonek Karol 

Instytut 

Onkologii 

Sygnatury molekularne oparte o lipidy i metabolity surowicy 

krwi r·ŨnicujŃ pacjent·w z nowotworami pğuc we wczesnym 

stadium od os·b zdrowych 13:08-13:20 12 

 

Cecotka Agnieszka 

Politechnika 

ślŃska 

Zmiany poziomu metylacji DNA w r·Ũnych regionach 

genomu w ostrej biağaczce szpikowej 13:20-13:32 12 

 

Mika Justyna 

Politechnika 

ślŃska 

Poszukiwanie biomarker·w ekspozycji na promieniowanie 

powiŃzanych z biağkiem Tis11/TTP 13:32-13:44 12 

 

CieŜlicka Marta 

Instytut 

Onkologii 

Profil ekspresji gen·w w raku brodawkowatym tarczycy w 

zaleŨnoŜci od wystňpowania mutacji w genach BRAF oraz 

TERT 13:44-13:48 4 

 

Sikora Bartosz 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny R·Ũnicowanie ADSC w kierunku nabğonka rog·wki 13:48-13:52 4 

 

Simka Kaludia 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

Wpğyw cukrzycy typu 2 na ekspresjň genu CD90 

w mezenchymalnych kom·rkach macierzystych z tkanki 

tğuszczowej r·Ũnicowanych w kierunku osteoblast·w 13:52-13:56 4 

 

Skubis Aleksandra 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

Analiza genu kodujŃcego osteopontynň w mezenchymalnych 

kom·rkach macierzystych pochodzŃcych od pacjent·w z 

cukrzycŃ typu 2 poddanych osteogenezie 13:56-14:00 4 

 

Pacholczyk Marcin 

Politechnika 

ślŃska 

Poszukiwanie molekularnej sygnatury nowotworowej z 

wykorzystaniem danych z wielu platform analitycznych 14:00-14:04 4 
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Przerwa obiadowa 14.05-15:00 

 
SESJA C - Biologia Molekularna 15:00-17:08 

 

 

Widğak Wiesğawa 

Instytut 

Onkologii 

Efekty selekcji klonalnej podczas modyfikacji genom·w za 

pomocŃ CRISPR/CAS9 15:00-15:12 12 

 

Vydra Natalia 

Instytut 

Onkologii 

Wpğyw czynnika transkrypcyjnego HSF1 na fenotyp 

kom·rek piersi 15:12-15:24 12 

 

Sojka Damian 

Instytut 

Onkologii 

Wpğyw zahamowania ekspresji biağek szoku cieplnego HSPA 

na chemiopornoŜĺ kom·rek niedrobnokom·rkowego raka 

pğuca 15:24-15:36 12 

 

Pietrowska Monika 

Instytut 

Onkologii 

Profil molekularny egzosom·w uwalnianych przez kom·rki 

nowotworowe 15:36-15:48 12 

 

Gawin Marta 

Instytut 

Onkologii 

Badania heterogenicznoŜci guz·w zğoŜliwych z 

wykorzystaniem techniki obrazowania MALDI MS 15:48-16:00 12 

 

Rusin Marek 

Instytut 

Onkologii 

Stymulacja gen·w odpornoŜci nieswoistej (innate immunity) 

w trakcie synergistycznej aktywacji p53 16:00-16:12 12 

 

Rolnik BoŨena 

Politechnika 

ślŃska 

Analiza trend·w zmian strukturalnych w genomie w 

odpowiedzi na wybrane dawki promieniowania jonizujŃcego 16:12-16:24 12 

 

Chadalski Marek 

Instytut 

Onkologii 

Proapoptotyczne wğaŜciwoŜci mysiego biağka LOC66598 i 

jego wariant·w delecyjnych 16:24-16:28 4 

 

Jazowiecka-Rakus 

Joanna  

Instytut 

Onkologii Wirus myksomatozy w terapii onkolitycznej 16:28-16:32 4 

 

Gendosz Daria 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

Ocena wpğywu wylewu podpajňczyn·wkowego u sczura na 

jednostkň nerwowo-naczyniowŃ bariery krew-m·zg na 

poziomie ultrastrukturalnym 16:32-16:44 12 

 

Hejmo Tomasz 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

Rezweratrol w kombinacji z berberynŃ indukuje nekrozň 

ludzkich kom·rek raka jňzyka linii SSC-25 in vitro zaleŨnŃ 

od iloŜci reaktywnych form tlenu 16:44-16:48 4 

 

Hudy Dorota 

Politechnika 

ślŃska 

Badanie kompleksu RISC w procesach regulacji ekspresji 

gen·w i syntezy biağek 16:48-16:52 4 

 

Poterağa-Hejmo 

Aleksandra 

Politechnika 

ślŃska 

Analiza system·w antyoksydacyjnych w kom·rkach 

napromienionych 16:52-16:56 4 

 

Bil Patryk 

Politechnika 

ślŃska 

Zmiany poziomu reaktywnych form tlenu w dzielŃcych siň 

kom·rkach, na podstawie danych z mikroskopii 

fluorescencyjnej przyŨyciowej 16:56-17:00 4 

 

Kağa Sylwia 

Politechnika 

ślŃska 

Zmiany reaktywnych form tlenu w kom·rkach 

nowotworowych zachodzŃce pod wpğywem dziağania niskich 

dawek promieniowania UV 17:00-17:04 4 

 

KrzywoŒ 

Aleksandra 

Politechnika 

ślŃska Efekt sŃsiedztwa indukowany promieniowaniem jonizujŃcym 17:04-17:16 12 
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Przerwa kawowa 17:15-17:30 

 
SESJA D - Biotechnologia 17:30-19:25 

 

 

Klymenko Olesya 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

Analiza morfologiczna osierdzia stabilizowanego chemicznie 

z wykorzystaniem Mikroskopu Siğ Atomowych 17:30-17:42 12 

 

Nowak Agnieszka 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

Reakcja Maillarda w dŨemach owocowych ï potencjalne 

korzyŜci i zagroŨenia dla organizmu 17:42-17:46 4 

 

Lipowska Daria 

Centrum 

Materiağ·w 

Polimerowych i 

Wňglowych 

PAN Stabilizacja termoczuğych nanonoŜnik·w lek·w 17:46-17:58 12 

 

Otulakowski Ğukasz 

Centrum 

Materiağ·w 

Polimerowych i 

Wňglowych 

PAN 

NanonoŜnik met-enkefaliny zaopatrzony w peptyd 

znacznikowy RGD 17:58-18:10 12 

 

Kosowski Dominik 

Centrum 

Materiağ·w 

Polimerowych i 

Wňglowych 

PAN Biokoniugaty termoczuğych polimer·w z peptydami 18:10-18:14 4 

 

Sochanik Aleksander 

Instytut 

Onkologii NoŜnik polimerowy WP760 18:14-18;18 4 

 

Malarz Katarzyna 

Uniwersytet 

ślŃski Chelatory metali w terapiach przeciwnowotworowych 18:18-18:30 12 

 

Mrozek-

Wilczkiewicz Anna 

Uniwersytet 

ślŃski 

Synergia dziağania chelator·w Ũelaza i egzogennych 

fotouczulaczy 18:30-18:42 12 

 

Nackiewicz Joanna 

Uniwersytet 

Opolski 

Oktakarboksyftalocyjanina galu jako potencjalny 

fotosensibilizator w terapii PDT 18:42-18:46 4 

 

Golec Marlena 

Uniwersytet 

ślŃski 

Cytotoksyczne kompleksy zğota(III) zawierajŃce pochodne 

2,2ǋ:6ǋ,2ǌ-terpirydyny 18:46-18:50 4 

 

Krzykağa Klaudia 

Uniwersytet 

ślŃski Wpğyw chelator·w Ũelaza na syntezň protoporfiryny IX 18:50-18:54 4 

 

Michalak Sandra 

Uniwersytet 

ślŃski 

ZwiŃzki koordynacyjne platyny(II) z 4'-podstawionymi 

pochodnymi 2,2':6',2ò-terpirydyny w aspekcie badaŒ 

fizykochemicznych i biologicznych 18:54-18:58 4 

 

Rejmund Marta 

Uniwersytet 

ślŃski 

Tiosemikarbazony - synteza nowych zwiŃzk·w o wysokiej 

aktywnoŜci przeciwnowotworowej 18:58-19:02 4 

 

Skowronek 

Bartğomiej 

ślŃski 

Uniwersytet 

Medyczny 

SkutecznoŜĺ acelularyzacji tkanek ŜwiŒskich w eliminacji 

zagroŨenia transmisji wirus·w 19:02-19:06 4 

   
Dyskusja i zamknięcie konferencji 19:10-19:30 

 

   
Kolacja 19:30-21:00 
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Optymalne sterowanie w modelu wzrostu heterogenicznego nowotworu 

Piotr Bajger 

Uniwersytet Warszawski 

 

Przedmiotem analizy bňdzie model wzrostu nowotworu heterogenicznego ze wzglňdu 

na odpornoŜĺ kom·rek na chemioterapiň bazujŃcy na znanym z literatury modelu Hahnfeldta i 

in. z 1999 roku. Dwa typy kom·rek nowotworowych (wraŨliwe oraz oporne) bňdŃ rozwaŨane 

jako konkurujŃce gatunki. Pokr·tce przedstawione zostanŃ wnioski pğynŃce z analizy 

dynamiki modelu w zaleŨnoŜci od wsp·ğczynik·w konkurencji. Problem znalezienia 

optymalnej terapii rozpatrywany bňdzie z punktu widzenia teorii sterowania optymalnego. 

Gğ·wnym problemem bňdzie wyb·r odpowiedniego funkcjonağu celu tak, aby jednoczeŜnie 

ograniczyĺ objňtoŜĺ nowotworu oraz uniknŃĺ przeğŃczenia nowotworu do fenotypu odpornego 

na chemioterapiň. Ze wzglňdu na nieliniowoŜĺ modelu optymalne sterowanie bňdzie 

poszukiwane przy pomocy metod numerycznych. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Platforma zdalnego testowania 

hipotez i analizy danych biomedycznych 

 

 

8 
 

MUSCLE WORK EVALUATION IN VOJTA METHOD REFLEX CRAWL 

STIMULATION USING SKIN TEMPERATURE MEASUREMENTS 

 

Dominika Bandoğa 

 

Biomedical Engineering Laboratory, Institute of Thermal Technology, Faculty of Energy and 

Environmental Engineering, Silesian University of Technology, Gliwice, Poland 

 

  

The aim of this preliminary study is to identify possibilities of muscle work evaluation during 

Vojta method rehabilitation procedure. This stimulation method, introduced in 1950s 

by V§clav Vojta [1], involves induction of two global movement patterns: reflex rotation and 

crawl movement, being result of stimulation of reflex points. Vojta method can be used 

in neurorehabilitation of children and adults.  

Preliminary studies were performed in Department of Neurological Rehabilitation 

of John Paul II Upper Silesian Child Health Centre in Katowice. Experimental data were 

collected from the group of four volunteers/subjects: two healthy women, one healthy man 

and one hemiparetic man with the brain damage. 

The idea behind the study relay on the fact that the muscles work can be revealed by a rise of 

tissue temperatures. The method allows to monitor, continuously and non-invasively, the 

muscles reaction and activity. 

Two methods of recording the temperature distribution over the bodyôs surface were tested: 

IR camera (FLIR SC620, FLIRÈ Systems, Inc., USA) and contact wireless temperature data 

loggers attached to the skin surface using adhesive tape (iButton DS1922L, Maxim 

Integrated, USA). Due to the artefacts in IR images and according to recommendations [2], 

the latter method was selected as favorable one.  

Measurements were done for various skin locations in vicinity of central part of muscles, 

namely: right and left latissimus dorsi muscles, right tensor fasciae latae, left biceps femoris, 

biceps and triceps brachii, quadriceps femoris. 

Collected temperature data were compared to the mean skin temperature (ISO9886), showing 

increase of muscle related temperature during stimulation process. Further investigation is 

anticipated. 

 

Literature: 

[1] Vojta V., Peters A. Metoda Vojty. Gry miňŜniowe w odruchowej lokomocji i w ontogenezie ruchu, Wyd. 1, 

Krak·w 2006. 

[2] Bach A.J.E., Stewart I.B., Disher A.E., Costello J.T., A Comparison between Conductive and Infrared 

Devices for Measuring Mean Skin Temperature at Rest, during Exercise in the Heat, and Recovery. PLoS ONE 

10(2): e0117907 (doi:10.1371/journal.pone.0117907), 2015. 

 

Acknowledgements: The research was supported by Faculty of Energy and Environmental Engineering within 

Ministry of Science and Higher Education (Poland) statutory research funding scheme. This help is gratefully 

acknowledged herewith. 
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Analiza korekcji linii bazowej w widmach z obrazowania molekularnego MSI 
 

Katarzyna Bednarczyk, Joanna PolaŒska 

 
Zakğad Analizy Eksploracyjnej Danych, Instytut Automatyki, Politechnika ślŃska, Gliwice, Polska 

 

 

Wstęp. Spektrometria mas stanowi obecnie podstawowe narzňdzie analityczne w projektach 

dotyczŃcych diagnostyki nowotworowej. Przetwarzanie wstňpne danych z widm masowych 

jest niezbňdnym krokiem poprzedzajŃcym analizň, kt·ry wpğywa na poprawnoŜĺ uzyskanych 

wynik·w. Wyr·Ũnia siň kilka etap·w przetwarzania wstňpnego widm masowych, miňdzy 

innymi redukcjň szumu, usuniňcie linii bazowej, detekcjň wartoŜci odstajŃcych, uliniawianie 

czy normalizacjň, przy czym w zaleŨnoŜci od potrzeb nie wszystkie sŃ konieczne do 

implementacji. Niezbňdnym jednak etapem warunkujŃcym dalszŃ analizň widma jest proces 

usuniňcia linii bazowej, kt·rŃ zalicza siň do szumu eksperymentalnego.  

 

Cel. Celem pracy byğo stworzenie efektywnego, adaptacyjnego algorytmu wyznaczania 

wartoŜci linii bazowej poprawiajŃcego jakoŜĺ przetwarzania wstňpnego widm MSI.  

 

Dane i metodyka. W niniejszej pracy analizowane byğy widma peptydowe pochodzŃce z 

obrazowania tkanki raka gğowy i szyi. Dla kaŨdego preparatu otrzymano kilkadziesiŃt tysiňcy 

widm w zakresie 800-4000 m/z. Czňsto uŨywane najprostsze algorytmy redukcji linii bazowej 

nie dopasowujŃ siň indywidualnie do ksztağtu widma i wykorzystujŃ stağŃ szerokoŜĺ ramki 

przy wyliczaniu wartoŜci linii bazowej. NajczňŜciej wartoŜĺ linii bazowej w obrňbie ramki 

wyliczana jest jako kwantyl rzňdu 1/10, a nastňpnie wszystkie punkty ğŃczone sŃ za pomocŃ 

interpolacji. Ze wzglňdu jednak na obecnoŜĺ szumu powstağego na detektorze szczeg·lnie na 

poczŃtku eksperymentu, linia bazowa wykazuje duŨŃ zmiennoŜĺ wzdğuŨ osi m/z. 

Implementowana metoda stanowi rozwiniňcie przedstawionej metody podstawowej i pozwala 

adaptacyjnie dopasowaĺ szerokoŜĺ ramki okna. Zakğada siň bowiem, iŨ odpowiednia 

szerokoŜĺ ramki, to taka dla kt·rej wewnŃtrz ramki trend jest stağy i nie zmienia siň wraz ze 

wzrostem m/z. Na tej podstawie adekwatne wydaje siň zastosowanie wartoŜci korelacji 

Pearsona, kt·ra moŨe posğuŨyĺ do adaptacyjnego dopasowania wielkoŜci ramki. Dziňki temu 

lokalne spadki czy teŨ wzrosty wartoŜci zostajŃ zniwelowane, a takŨe w mniejszym stopniu 

obserwowane jest usuniecie istotnych pik·w.  

 

Wnioski. Wyniki analiz pokazağy, iŨ metoda adaptacyjna jest efektywna, a takŨe pozwala 

dobrze dopasowaĺ siň do wielu typ·w widm masowych, co ma ogromne znaczenie przy 

analizie widm z obrazowania molekularnego.  

 

Finansowanie. Praca naukowa finansowana ze Ŝrodk·w z dotacji statutowej Politechniki ślŃskiej 

BK/213/RAU1/2016/10 (JP) oraz ze Ŝrodk·w Narodowego Centrum Nauki UMO-2015/19/B/ST6/01736 (KB). 
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Zmiany poziomu reaktywnych form tlenu w dzielących się komórkach, na podstawie 

danych z mikroskopii fluorescencyjnej przyżyciowej 

 

Patryk Bil, Joanna Rzeszowska-Wolny 

 

Zakğad InŨynierii System·w, Instytut Automatyki Politechniki ślŃskiej, Gliwice, Polska 

 

Reaktywne formy tlenu wystňpujŃ w kom·rkach zdrowych i nowotworowych, sŃ 

nieustannie generowane przez kom·rkň i redukowane. BiorŃ udziağ w regulacji wielu 

waŨnych proces·w zachodzŃcych w kom·rkach, m.in. sygnalizacji, r·Ũnicowaniu kom·rek i 

apoptozie. Na rynku dostňpne sŃ barwniki fluorescencyjne niespecyficzne  dla konkretnych 

rodzaj·w ROS, jak np. barwnik CellROX Green, a takŨe barwniki specyficzne dla 

okreŜlonych czŃsteczek, np. MitoSOX do oznaczania anionorodnika ponadtlenkowego. 

UŨycie mikroskopii fluorescencyjnej przyŨyciowej i barwnik·w fluorescencyjnych dajŃcych 

Ŝwiecenie w poğŃczeniu z czŃsteczkami ROS, pozwala na podstawie zmiany intensywnoŜci 

Ŝwiecenia obserwowanych kom·rek, okreŜliĺ wzglňdny poziom znajdujŃcych siň w nich 

reaktywnych form tlenu. 

Do Ŝledzenia kom·rek i odczytu ich intensywnoŜci Ŝwiecenia fluorescencyjnego na 

otrzymanych seriach zdjňĺ, wykonywanych w p·ğgodzinnych odstňpach czasu, uŨyto 

programu LineageTracker. Uzyskane dane o pozycji kom·rki i jej poziomie fluorescencji w 

danym punkcie czasowym, uŨyto do badania relacji miňdzy ruchliwoŜciŃ kom·rki 

(przemieszczenia wzglňdem punktu poczŃtkowego) i stňŨeniem znajdujŃcych siň na obszarze 

jej jŃdra reaktywnych form tlenu. Badanie dodatkowo pozwala na ocenň wpğywu aktywnoŜci 

proliferacyjnej oraz sŃsiedztwa kom·rek na zmiany poziomu ROS. 
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Korekcja danych obrazowych MRI 

Damian Borys 

Zakğad InŨynierii System·w 

Instytut Automatyki 

Politechnika ślŃska w Gliwicach 

  

Obrazowanie MRI, podobnie jak CT, wykorzystywane jest w obrazowaniu zmian w 

strukturze anatomicznej. Obrazy MRI najlepiej sprawdzajŃ siň dla tkanek miňkkich, 

pozwalajŃc r·wnieŨ na uzyskanie informacji funkcjonalnych o danej tkance. Niestety pomimo 

szeregu zalet wykazujŃ r·wnieŨ pewne wady wynikajŃce z samej techniki pomiarowej. Dwa 

szczeg·lnie istotne z punktu widzenia prowadzonych przez nas badaŒ to dystorsje 

geometryczne w obrazach MRI oraz niejednorodnoŜĺ intensywnoŜci sygnağu. Przyczyna 

powstawania jednego czy teŨ obu problem·w wynikaĺ moŨe z np. wysokiego pola 

magnetycznego stosowanego w obrazowaniu, niejednorodnoŜci pola magnetycznego, 

niedoskonağoŜci cewki nadawczo-odbiorczej, indukowanych w obiekcie prŃd·w wirowych 

oraz budowy anatomicznej badanego obiektu (zar·wno wewnŃtrz jak i poza cewkŃ), w tym 

wystňpowaniu element·w o wysoce zr·Ũnicowanych wğaŜciwoŜciach magnetycznych (np. 

implanty itp.). W przypadku stosowania cewek og·lnych zjawisko ma charakter bardziej 

globalny. NiejednorodnoŜĺ intensywnoŜci przejawia siň najczňŜciej w postaci ğagodnej 

zmiany intensywnoŜci sygnağu wystňpujŃcej w obrazie. Sytuacja pogarsza siň w przypadku 

stosowania cewek dedykowanych, jak to ma miejsce w przypadku obrazowania gruczoğu 

piersiowego. Cewki te poprawiajŃ lokalny SNR sygnağu jednak wprowadzajŃ przy tym doŜĺ 

znaczne niejednorodnoŜci widoczne w okolicach cewek (silne wzmocnienie sygnağu) oraz 

poza cağym ukğadem (duŨe osğabienie sygnağu). WiňkszoŜĺ z tych zmian uznaje siň, iŨ dla 

jakoŜciowej oceny wykonywanej przez specjalistň radiologa, nie powinny znaczŃco wpğywaĺ 

na proces diagnostyczny. JednakŨe w przypadku analizy iloŜciowej i automatycznej, w tym 

segmentacji, tego typu zmiany sygnağu majŃ bardzo duŨy niekorzystny wpğyw na skutecznoŜĺ 

algorytm·w segmentacji, kt·re wykorzystujŃ informacje o intensywnoŜci sygnağu w danych 

strukturach. Informacja ta jest r·wnieŨ kluczowa w algorytmach dopasowania obraz·w. 

W literaturze zaproponowano wiele metod korekcji niejednorodnoŜci sygnağu w obrazach 

MRI. W badaniach por·wnujemy istniejŃce algorytmy retrospektywne (N3,N3+FCM, 

nieparametryczny, itp.) i pr·bujemy dobraĺ najlepszy do korekcji intensywnoŜci w obrazach 

gruczoğu piersiowego. W celu oceny i korekcji dystorsji wykorzystujemy metody elastycznej 

fuzji obraz·w opartej na modelu przepğywu. Badania prowadzone sŃ na fantomach (LTO, 

LEGO, itp.) w celu oszacowania efektywnoŜci dziağania algorytmu. 
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Zmiany poziomu metylacji DNA w różnych regionach genomu w ostrej białaczce 

szpikowej 

Agnieszka Cecotka, Joanna PolaŒska 

Zakğad Analizy Eksploracyjnej Danych, Instytut Automatyki, Politechnika ślŃska, Gliwice, Polska 

Metylacja DNA jest epigenetycznym procesem kontroli ekspresji gen·w. Polega 

na przeksztağceniu cytozyny w 5-metylocytozynň w miejscach CpG w genomie. Miejsca 

te nie sŃ r·wnomiernie rozğoŨone wzdğuŨ cağego genomu. Ich skupiska nazywane sŃ wyspami 

CpG (ang. CpG islands) i wystňpujŃ przede wszystkim w regionach promotorowych gen·w. 

Nastňpne obszary w odniesieniu do zagňszczenia miejsc CpG to kolejno: wybrzeŨe (ang. 

shore), szelf i otwarte morze. 

Pomiar poziomu metylacji umoŨliwia platforma Illumina Infinium HumanMethylation 

450. Mikromacierz ta zawiera ponad 485 tys. sond, dziňki kt·rym uzyskuje siň informacjň na 

temat poziomu metylacji na przestrzeni cağego genomu. Do kaŨdej sondy jest przypisana 

informacja na temat jej sekwencji, dokğadnego poğoŨenia w genomie, przynaleŨnoŜci 

do opisywanych wczeŜniej obszar·w zagňszczenia miejsc CpG (wyspa, wybrzeŨe, szelf lub 

otwarte morze) oraz region·w genu: TSS (transciption start site ï region promotorowy genu), 

koŒca 5ôUTR, pierwszego eksonu, body oraz koŒca 3ôUTR. Ponadto sondom naleŨŃcym 

do obszar·w kodujŃcych geny przypisano symbol genu. 

Metylacja kaŨdego z opisywanych region·w peğni odmiennŃ rolň w kontroli ekspresji 

gen·w. Najwiňksze znaczenie ma wzrost poziomu metylacji na wyspach CpG poğoŨonych 

w regionach promotorowych gen·w. Proces ten powoduje zablokowanie inicjacji 

transkrypcji. Zwiňkszona metylacja w regionie promotorowym genu zmniejsza wiňc jego 

ekspresjň. Odwrotnie jest w przypadku zwiňkszonej metylacji w regionie gene body. Nie 

powoduje ona zahamowania transkrypcji, a wrňcz uwaŨa siň, Ũe skutkuje jej wzmocnieniem. 

Wynika z tego, Ũe proces elongacji nie jest tak wraŨliwy na zmiany transkrypcji, jak proces 

inicjacji. 

Dane analizowane w tym badaniu dotyczyğy 14 os·b z ostrŃ biağaczkŃ szpikowŃ. 

Uzyskane dla nich pomiary por·wnano z kontrolŃ liczŃcŃ 5 os·b. WykonujŃc podstawowŃ 

analizň statystycznŃ opisywanych danych, znaleziono miejsca CpG, w kt·rych wystňpujŃ 

istotne r·Ũnice w poziomie metylacji miňdzy osobami chorymi a zdrowymi. Bardzo duŨa 

czňŜĺ z nich jest poğoŨona w regionach TSS. DuŨe r·Ũnice wystňpujŃ takŨe w regionach body. 

Znalezienie konkretnych gen·w, kt·rych poziom metylacji r·Ũnicuje osoby chore i zdrowe 

moŨe pom·c w zrozumienia mechanizm·w proces·w zachodzŃcych w ostrej biağaczce 

szpikowej. 

 

Praca naukowa finansowana ze Ŝrodk·w Politechniki ślŃskiej na dziağalnoŜĺ statutowŃ: 

BKM/506/RAU1/2016/29 (AC) oraz BK/213/RAU1/2016/10 (JP). 
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Proapoptotyczne właściwości mysiego białka LOC66598 i jego wariantów delecyjnych 

Marek Chadalski
1
, Anna Naumowicz

1,2
, Joanna Korfanty

1
, Wiesğawa Widğak

1 

 

1
Centrum Onkologii ï Instytut im. M. Skğodowskiej-Curie, Oddziağ w Gliwicach, WybrzeŨe Armii Krajowej 15, 

44-101 Gliwice; 
2
Politechnika ślŃska, Wydziağ Automatyki, Elektroniki i Informatyki, ul. Akademicka 16, 

 44-100 Gliwice 

 

Mysi gen 3110001I22Rik kodujŃcy biağko LOC66598 zostağ zidentyfikowany w ramach 

projektu The RIKEN integrated database of mammals. Gen zlokalizowany jest na 16 

chromosomie w pierwszym intronie genu Bfar. Myszy z nokautem genu 3110001I22Rik nie 

wykazywağy Ũadnych istotnych zmian fenotypowych, a funkcja tego genu pozostaje nieznana. 

Gen 3110001I22Rik zostağ wybrany przez nas jako obiekt badaŒ w wyniku 

eksperyment·w mikromacierzowych, kt·re wykazağy dwukrotny wzrost jego ekspresji 

w wŃtrobie po szoku termicznym. WŜr·d pozostağych narzŃd·w myszy aktywacja genu po 

szoku termicznym zachodzi r·wnieŨ w grasicy. Wstňpne eksperymenty przeprowadzone 

z uŨyciem mikroskopu przyŨyciowego sugerujŃ, iŨ biağko LOC66598 moŨe posiadaĺ 

wğaŜciwoŜci proapoptotyczne. Badania in silico wskazağy obecnoŜĺ dw·ch potencjalnie 

funkcjonalnych domen: LGE oraz bogatŃ w seryny (Ser rich). SklonowaliŜmy wiňc cDNA 

badanego genu i wykonaliŜmy klony z delecjami powyŨszych domen, celem ustalenia ich 

istotnoŜci w funkcjonowaniu biağka LOC66598. ZastosowaliŜmy lentiwirusowy system 

ekspresji indukowanej doksycyklinŃ w mysich fibroblastach zarodkowych linii  

NIH-3T3 oraz transfekcje przejŜciowe wektor·w kodujŃcych peğne biağko LOC66598-EGFP 

lub jego klony delecyjne. Po transfekcji przejŜciowej wszystkie konstrukty indukujŃ apoptozň, 

nie jest ona jednak obserwowana po indukcji ekspresji wektor·w za pomocŃ doksycykliny.  

 

 

Praca finansowana ze Ŝrodk·w Narodowego Centrum Nauki, nr grantu 2014/13/B/NZ3/04650. 
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Cytotoksyczne kompleksy złota(III) zawierające pochodne 2,2′:6′,2″-terpirydyny 

K. CzerwiŒska
a
, M. Golec

b,c
, M. Skonieczna

d,e
, J. Palion-Gazda

a
, D. Zygadğo

b,c
, A. 

Ratuszna
b,c

, A. Szlapa-Kula
f
, 

S. Krompiec
f
, B. Machura*

a
 i A. Szurko*

b,c 

 

a 
Uniwersytet ślŃski, Instytut Chemii, Zakğad Krystalografii, ul. Szkolna 9, 40-006 Katowice 

b 
Uniwersytet ślŃski, Instytut Fizyki im. Augusta Cheğkowskiego, ul. Uniwersytecka 4, 40-007 Katowice 

c 
ślŃskie Miňdzyuczelniane Centrum Edukacji i BadaŒ Interdyscyplinarnych, ul. 75 Puğku Piechoty 1A, 41-500 

Chorz·w 
d 
Politechnika ślŃska, Centrum Biotechnologii, 44-100 Gliwice 

e 
Politechnika ślŃska, Instytut Automatyki, 44-100 Gliwice 

f 
Uniwersytet ślŃski, Instytut Chemii, Zakğad Chemii Nieorganicznej, Metaloorganicznej i Katalizy, 

ul. Bankowa 14, 40-007 Katowice 

 

 Chemioterapia jest jednŃ z najskuteczniejszych metod walki z chorobami 

nowotworowymi. Od wielu lat gğ·wnymi chemioterapeutykami sŃ zwiŃzki zawierajŃce 

platynň, jednak dokuczliwe skutki uboczne, a takŨe opornoŜĺ kom·rek nowotworowych na te 

leki kieruje poszukiwania na nowe tory. W ostatnich latach testowane sŃ kompleksy r·Ũnych 

metali, w tym zğota. Opublikowane badania wykazujŃ, Ũe biologiczna aktywnoŜĺ zwiŃzk·w 

zğota jest lepsza niŨ najpowszechniej stosowanej cisplatyny. Pewnym ograniczeniem 

zwiŃzk·w zğota(III) jeŨeli chodzi o ich wykorzystanie w terapii nowotworowej jest ich mağa 

stabilnoŜĺ w Ŝrodowisku fizjologicznym. Multidentne ligandy N-donorowe, takie jak 

2,2ô:6ô,2ò-terpirydyna stwarzajŃ moŨliwoŜĺ otrzymania zwiŃzk·w o odpowiedniej trwağoŜci.  

 Otrzymano i zbadano dwa kompleksy zğota(III) zawierajŃce pochodne 2,2ô:6ô,2ò-

terpirydyny (terpy): [AuCl(4ô-R
1
-terpy)](PF6)2 i [AuCl(4ô-R

2
-terpy)](PF6)2  gdzie R

1
 to 2-

pirydyl zaŜ R
2
 to 3-pirydyl. StabilnoŜĺ zwiŃzk·w Au(III) w roztworze buforu fizjologicznego 

potwierdzono wykonujŃc pomiary czasowe elektronowych widm absorpcyjnych. Badania 

rentgenostrukturalne wykazağy, Ũe struktury otrzymanych zwiŃzk·w skğadajŃ siň z kation·w 

[AuCl(4ô-R-terpy)]
2+

 oraz anion·w heksafluorofosforanowych w stosunku 

stechiometrycznym 1 : 2. Kationy [AuCl(4ô-R
2
-terpy)]

2+
 wykazujŃ zaburzonŃ geometriň 

pğaskokwadratowŃ, analogicznŃ do geometrii cisplatyny. 

Oba kompleksy wykazujŃ wğaŜciwoŜci antyproliferacyjne wobec linii kom·rkowej 

HCT116 (Human Colon Carcinoma) w stosunku do wolnych ligand·w oraz cisplatyny. 

WğasnoŜci cytotoksyczne zwiŃzk·w dla linii kom·rkowych nowotworowych i prawidğowych 

okreŜlono za pomocŃ testu MTS. Badanie linie nowotworowe to: HCT116, HTC116 (p53
-/-

) 

(Human Colon Carcinoma z delecjŃ genu p53), MCF7 (Human Breast Adenocarcinoma) i 

A549 (Adenocarcinoma Human Alveolar Basal Epithelial). Kontrolne, prawidğowe linie 

kom·rkowe to: NHDF (Normal Human Dermal Fibroblasts) i BEAS 2B (Human Brionchail 

Epithelial). WartoŜci IC50 kompleks·w zğota dla wszystkich linii kom·rkowych sŃ niŨsze w 

por·wnianiu do dziağania wolnego ligandu, a takŨe cisplatyny, co wskazuje na ich wiňkszŃ 
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cytotoksycznoŜĺ. Co wiňcej cytotoksycznoŜĺ zwiŃzk·w zğota(III) wobec kom·rek linii 

prawidğowej NHDF wskazuje na selektywnoŜĺ ich dziağania. 

 Ponadto badaliŜmy r·wnieŨ wpğyw kompleks·w na cykl kom·rkowy, 

apoptozň/nekrozň oraz wewnŃtrzkom·rkowy poziom reaktywnych form tlenu (ROS). 

Uzyskane wyniki wskazujŃ na obiecujŃce wğaŜciwoŜci kompleks·w zğota zawierajŃcych 

pochodnŃ 2,2ô:6ô,2ò-terpirydyny do zastosowania w terapiach przeciwnowotworowych. 
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O prawidłowym modelowaniu zmiennego w czasie opóźnienia 

Krzysztof Fujarewicz 

Politechnika ślŃska, Instytut Automatyki, Zakğad InŨynierii System·w 

 

W prezentacji przedstawiono klasyfikacjň modeli matematycznych zmiennego w 

czasie op·Ŧnienia uwzglňdniajŃcŃ typ op·Ŧnienia oraz pierwotnŃ przyczynň zmian wartoŜci 

op·Ŧnienia. Wprowadzono rozr·Ũnienie na dwa r·Ũne typy op·Ŧnienia: op·Ŧnienie wywoğane 

propagacjŃ informacji i op·Ŧnienie wywoğane transferem masy/energii. Te dwa typy 

op·Ŧnienia sŃ identyczne w przypadku stağego czasu op·Ŧnienia. Jednak w przypadku 

zmiennego w czasie op·Ŧnienia ich modele matematyczne r·ŨniŃ siň. Prawidğowy model 

matematyczny zmiennego op·Ŧnienia wywoğanego transferem masy/energii opr·cz zmian w 

samym czasie op·Ŧnienia charakteryzuje r·wnieŨ zmiana amplitudy sygnağu wyjŜciowego 

modelu w por·wnaniu z amplitudŃ op·Ŧnionego sygnağu wejŜciowego. Fakt ten nie jest 

uwzglňdniany przez znane z literatury modele zmiennego w czasie op·Ŧnienia oraz narzňdzia 

do symulacji takich ukğad·w. Pokazano, Ũe prawidğowy model zmiennego op·Ŧnienia 

wywoğanego transferem zachowuje bilans masy/energii. 
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WIELOFAZOWY MODEL PULSACYJNEGO PRZEPŁYWU KRWI W TĘTNICY 

Maria Gracka 

 
Politechnika ślŃska, Instytut Techniki Cieplnej, maria.gracka@polsl.pl 

 

 Choroby oraz zaburzenia ukğadu sercowo-naczyniowego, takie jak miaŨdŨyca tňtnic, 

udary m·zgu i ataki serca sŃ gğ·wnymi przyczynami przedwczesnej Ŝmierci na Ŝwiecie, 

szczeg·lnie w spoğeczeŒstwach uprzemysğowionych i rozwiniňtych. Gğ·wnym powodem 

problem·w z przepğywem krwi w tňtnicach wieŒcowych jest miaŨdŨyca, bňdŃca wynikiem 

wysokiego poziomu cholesterolu oraz osadzania siň tğuszczu. Lokalizacja pğytki na 

wewnňtrznej Ŝcianie tňtnic wieŒcowych moŨe byĺ przyczynŃ zwňŨania, a nawet cağkowitego 

zamkniňcia siň ich Ŝwiatğa, co prowadzi do niedokrwienia, a w ostatecznoŜci do zawağu 

miňŜnia sercowego [1].  

Zrozumienie podstawowych mechanizm·w i zjawisk zachodzŃcych w ukğadzie 

sercowo-naczyniowym moŨe byĺ przydatne przy wczesnym wykrywaniu uszkodzeŒ naczyŒ, 

gdzie moŨliwe jest zastosowanie leczenia farmakologicznego zamiast niebezpiecznych, 

skomplikowanych i drogich zabieg·w chirurgicznych.  

Modele komputerowe oferujŃ wiele korzyŜci w por·wnaniu do badaŒ 

eksperymentalnych, dlatego w ostatnich latach symulacje wykonane przy pomocy techniki 

numerycznego modelowania mechaniki pğyn·w (CFD - Computational Fluid Dynamics) 

znalazğy szerokie zastosowanie w bioinŨynierii. 

 W prezentowanej pracy przeprowadzono analizň numerycznŃ przepğywu krwi w 

tňtnicy wieŒcowej wykorzystujŃc uproszczonŃ geometriň naczynia. Przedstawiono model 

dwufazowy wykorzystujŃcy technikň Euler-Euler. Przyjňto nienewtonowski model krwi oraz 

zağoŨono, Ũe krew jest mieszaninň osocza (fazy ciŃgğej) i zawieszonych w niej czŃsteczek 

stağych ï erytrocyt·w. Traktowanie krwi jako mieszaniny osocza i czerwonych krwinek, jako 

dwa przenikajŃce siň wzajemnie kontinua, pozwala na modelowanie przepğywu bardziej 

realistycznie, gdyŨ erytrocyty kontrolujŃ reologiň krwi [2]. W modelu zaimplementowano 

pulsacyjny warunek brzegowy w celu symulacji cyklu pracy serca wykorzystujŃc tzw. 

procedury wğasne (UDF ï User Defined Functions). Jako warunek brzegowy na wlocie 

zadano profil prňdkoŜci w funkcji czasu, natomiast na wylocie przyjňto warunek brzegowy 

typu outflow. Ponadto opracowano dodatkowy UDF w celu modelowania lepkoŜci 

czerwonych krwinek. Symulacje opracowanego modelu numerycznego przepğywu krwi w 

tňtnicy wieŒcowej przeprowadzono wykorzystujŃc komercyjne oprogramowanie ANSYS 

Fluent (ANSYS Inc., USA) [3]. 
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Ocena wpływu wylewu podpajęczynówkowego u szczura na jednostkę nerwowo-
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Celem pracy byğa ocena zmian ultrastrukturalnych jednostki-nerwowo naczyniowej 

bariery krew-m·zg, powstağych w wyniku wylewu podpajňczyn·wkowego u szczur·w 

szczepu Wistar C. 

Badane zwierzňta utrwalano technikŃ perfuzji naczyniowej za pomocŃ 4% formaldehydu. Po 

wyciŃgniňciu m·zgu, wyciňto odpowiednie regiony m·zgu, kt·re utrwalano w 3% aldehydzie 

glutarowym oraz wt·rnie w 2% czterotlenku osmu. UtrwalonŃ tkankň odwodniono w szeregu 

alkoholowym oraz tlenku propylenu, nastňpnie przesycono i zatopiono w Ũywicy 

epoksydowej Epon. Materiağ skrojono na ultracienkie skrawki, kt·re wykontrastowano  

solami oğowiu oraz uranylu. Tak przygotowane preparaty fotografowano i analizowano pod 

transmisyjnym mikroskopem elektronowym FEI Tecnai G2 Spirit BioTwin przy napiňciu 120 

kV. 

Analiza ultrastrukturalna tkanki nerwowej pobranej ze zwierzŃt doŜwiadczalnych 

(grupa SAH, n=4), wykazağa obecnoŜĺ zmian patologicznych zar·wno na poziomie jednostki 

nerwowo-naczyniowej (ang. neuro-vascular unit, NVU), jak r·wnieŨ otaczajŃcego jŃ 

neuropilu w por·wnaniu do szczur·w z grupy kontrolnej (grupa SHAM, n=4). Morfologiczne 

cechy uszkodzenia kom·rek Ŝr·dbğonka NVU polegağy na hipertofii kom·rki, przejawiajŃcej 

siň: (i) powiňkszeniem i nieregularnym obrysem jŃdra kom·rkowego, (ii) rozdňciem sieci 

retikulum endoplazmatycznego i aparatu Golgiego, (iii) nasileniem proces·w transcytozy, w 

postaci zwiňkszonej liczby pňcherzyk·w w obrňbie powierzchni bğony luminalnej, 

abluminalnej oraz cytoplazmy kom·rki. Zmiany obejmowağy r·wnieŨ bğonň podstawnŃ 

mikrokapilar: (i) pogrubienie i pofağdowanie bğony podstawnej, (ii) rozwarstwienie bğony 

podstawnej, (iii) obecnoŜĺ fragment·w/resztek kom·rkowych w przestrzeni miňdzy 

Ŝr·dbğonkiem a bğonŃ podstawnŃ oraz w samej bğonie podstawnej.  PoğŃczenia Ŝcisğe 

widoczne na granicy dw·ch kom·rek endotelium nie wykazujŃ zmian patologicznych, 

przeciwnie zaobserwowano zmiany w ich morfologii przejawiajŃce siň ich znacznym 

wydğuŨeniem jak r·wnieŨ zagňszczeniem.  

Ponadto, zaobserwowano r·wnieŨ istotne zmiany w budowie przestrzeni 

okoğonaczyniowej, kt·ra charakteryzowağa siň: (i) obecnoŜciŃ r·Ũnej wielkoŜci wolnych 

przestrzeni pomiňdzy wypustkami kom·rkowymi, (ii) zapadanie siň mikrokapilar, (iii) zmiany 

degeneracyjne neurocyt·w i astrocyt·w, (iv) obecnoŜĺ fagocyto-podobnych  kom·rek w 

okolicy naczyŒ, (v) obecnoŜĺ kom·rek Ădark cellsò, tj. degenerujŃcych kom·rek m·zgowia o 

nieznanym pochodzeniu. Dodatkowo analizowane kom·rki, kt·re wchodzŃ w skğad NVU 

oraz strefy przy naczyniowej, cechujŃ siň obecnoŜciŃ mitochondri·w wykazujŃcych 

uszkodzenie widoczne jako obrzňk, skr·cenie lub braku grzebieni mitochondrialnych.  
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Resweratrol w kombinacji z berberyną indukuje nekrozę ludzkich komórek raka języka 

linii SSC-25 in vitro zależną od ilości reaktywnych form tlenu 
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Wstęp: Resweratrol to polifenolowa pochodna stilbenu, znajdujŃca siň m. in. w winogronach, 

orzechach ziemnych czy owocach czarnej porzeczki. Berberyna to izochinolinowy alkaloid 

pochodzenia roŜlinnego. Oba zwiŃzki chemiczne charakteryzujŃ siň prozdrowotnymi wğaŜciwoŜciami, 

m. in. przeciwbakteryjnymi, przeciwwirusowymi, przeciwzapalnymi, a berberyna powoduje spadek 

poziomu cukru we krwi oraz zmianň poziomu cholesterolu HDL i LDL. Z tego wzglňdu sŃ one 

intensywnie badane pod wzglňdem przydatnoŜci do leczenia chor·b czğowieka. Udowodnione 

wğaŜciwoŜci przeciwnowotworowe pozwalajŃ na wykorzystanie ich jako potencjalnych substancji 

pomocniczych przy leczeniu nowotwor·w, poniewaŨ istnieje ciŃgğa koniecznoŜĺ poszukiwania 

nowych alternatywnych substancji chemicznych mogŃcych zwiňkszaĺ skutecznoŜĺ tradycyjnych 

lek·w chemioterapeutycznych bez negatywnego wpğywu na kom·rki prawidğowe. 

Materiał i metody: Kom·rki ludzkiego raka jňzyka linii SCC-25 byğy hodowane z uŨyciem medium 

DMEM/F12 z dodatkiem 10%FBS i hydrokortyzolu w stňŨeniu 400ng/l w warunkach standardowych 

(37 st. C, 5% CO2). Oznaczenie ŨywotnoŜci wykonano z uŨyciem testu MTS CellTiter 96È AQueous 

One Solution Cell Proliferation Assay firmy Promega. Oznaczenie iloŜci reaktywnych form tlenu 

wykonano korzystajŃc z cytometru przepğywowego z uŨyciem barwnik·w CellROX Green Life 

Technologies i DCFH-DA Sigma. 

Wyniki: Obserwowano zmniejszenie ŨywotnoŜci kom·rek SCC-25 in vitro o 54 % w grupie 

stymulowanej berberynŃ (B) w stňŨeniu 1,25 ɛg/ml wzglňdem kom·rek nietraktowanych 

(kontrolnych). Monoterapia z uŨyciem wyğŃcznie resweratrolu (R) w stňŨeniu 10 ɛg/ml skutkowağa 

obniŨeniem ŨywotnoŜci analizowanych kom·rek o 25% wzglňdem kontroli. Terapia kombinowana z 

wykorzystaniem obydwu zwiŃzk·w chemicznych (R+B) powodowağa maksymalne obniŨenie 

ŨywotnoŜci testowanych kom·rek o 58 % w por·wnaniu do kom·rek z grupy kontrolnej. 

Obserwowano wzrost o 19 % iloŜci kom·rek nekrotycznych w hodowli po stymulacji R + B w 

stňŨeniu 10 ug/ml, kt·ry byğ spowodowany wzrostem stňŨenia reaktywnych form tlenu (RFT) w 

hodowli analizowanych kom·rek mierzonych z uŨyciem pochodnej dichlorofluoresceiny (DCF). 

NajwyŨsze stňŨenie RFT w hodowli obserwowano w grupie traktowanej (R+B) wzglňdem kom·rek 

stymulowanych wyğŃcznie (R) lub (B), odpowiednio; (2140 Ñ16 vs 1880 Ñ 46  vs 900 Ñ 45 RFU; 

p<0.05). Nie obserwowano liniowej zaleŨnoŜci miňdzy poziomem RFT a iloŜciŃ kom·rek 

nekrotycznych w grupach kom·rek stymulowanych wyğŃcznie z uŨyciem monoterapii (R lub B). 

Wnioski: Obydwie substancje chemiczne nie wykazujŃ liniowej synergii w obniŨaniu ŨywotnoŜci 

testowanych kom·rek raka jňzyka linii SCC-25, niemniej w terapii kombinowanej z uŨyciem R+B 

obserwowano wiňkszy odsetek nekrotycznych kom·rek spowodowany indukowanym stresem 

oksydacyjnym.   
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Badanie kompleksu RISC w procesach regulacji ekspresji genów i syntezy białek. 
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RISC (RNA-induced silencing complex) moŨe oddziağywaĺ na kilka r·Ũnych 

sposob·w z mRNA, regulujŃc w ten spos·b procesy zachodzŃce w kom·rce. Skğada siň z 

szeregu biağek m. in. Argonaute, oraz microRNA. Niekt·re metody jego dziağania obejmujŃ 

destabilizacjň bŃdŦ ciňcie przyğŃczonego mRNA, inne inhibicjň procesu syntezy biağka. CzňŜĺ 

z tych mechanizm·w moŨna uzasadniĺ wystňpowaniem konkretnego biağka Ago w  

kompleksie np. przyjmuje siň, Ũe Ago2 odpowiada za ciňcie mRNA. 

Gğ·wnym celem projektu jest charakterystyka r·Ũnic w oddziağywaniu RISCa na poziomy 

mRNA i biağka w r·Ũnych liniach kom·rkowych. Badania oparto na modelu z plazmidem 

psiCHECK-2 zawierajŃcym dwa geny reporterowe, lucyferaza renilla i firefly, z kt·rych 

lucyferaza renilla zawierağa w koŒcu 3ô miejsca docelowe dla miRNA (m.in. miR-21, miR-

24). W eksperymentach zbadano oddziağywanie miRNA na poziom transkryptu oraz 

powstajŃcego z niego produktu. Zbadano r·wnieŨ wystňpowanie transkrypt·w reporterowych 

w kolejnych frakcjach polisomalnych.  

 

Badania finansowano z projektu nr BKM/506/RAU1/2016/t. 20 
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Zmiany reaktywnych form tlenu w komórkach nowotworowych zachodzące pod 

wpływem działania niskich dawek promieniowania UV 
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Stymulacja kom·rek przez niskie dawki promieniowania nie jest zagadnieniem 

nowym.  

W latach 90 nastŃpiğy kluczowe badania w tym temacie, jednak skupiağy siň one gğ·wnie na 

adaptacji kom·rek przez kondycjonowanie ich mağymi dawkami promieniowania do 

wyŨszych dawek, szkodliwych dla kom·rek dawek. Zagadnienie to obejmowağo wiele teorii, 

zaczynajŃc od teorii uszkodzeŒ DNA oraz aktywacji enzym·w naprawczych, po regulacjň 

metabolizmu kom·rki przez zmiany poziomu wapnia.   

W prezentowanych badaniach zostağa przedstawiona rola reaktywnych form tlenu  

i azotu, kt·re zwyczajowo uwaŨane byğy za szkodliwe dla kom·rek. Obecnie podtrzymywana 

jest hipoteza, kt·ra okreŜla mağe stňŨenia reaktywnych form tlenu jako stymulujŃce dla 

kom·rek, a wysokie za szkodliwe, prowadzŃce do senescencji lub apoptozy. Badania 

obejmujŃ trzy dawki promieniowania UVA, kt·re wykazujŃ r·Ũnice w teŜcie klonogennoŜci. 

Jedna, kt·ra nie uwidacznia Ũadnego wpğywu na kom·rki, druga stymulujŃca, trzecia 

prezentujŃca inhibicjň proliferacji. Taki ukğad eksperymentalny pozwala na sprawdzenie 

r·Ũnic w moŨliwych ŜcieŨkach aktywowanych w kom·rkach oraz sprawdzenie jakie 

reaktywne formy tlenu i azotu dominujŃ w przypadku danej dawki i godziny (sprawdzane 

godziny 1,6,12,24). Z obserwacji wynika, Ũe w zaleŨnoŜci od bodŦca w postaci dawki 

promieniowania UVA, kom·rki zachowujŃ siň r·Ũnorodnie. Widoczny jest wzajemny wpğyw 

reaktywnych form tlenu i azotu na siebie. Wzajemne fluktuacje oraz pojawienie siň wyŨszych 

stňŨeŒ reaktywnych form tlenu i azotu prezentuje inne reakcje kom·rek na bodziec. Oznacza 

to, Ũe mogŃ mieĺ one znaczŃcy wpğyw na wyjaŜnienie zjawiska stymulacji proliferacji przez 

niskie dawki promieniowania.  

 

 

Praca finansowana ze Ŝrodk·w: BKM/506/Rau1/2016/ (S.K,K.G), UMO-2015/19/B/ST7/02984 (J.RW).  
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Jednym z najczňŜciej przeprowadzonych zabieg·w kardiochirurgicznych jest wymiana 

zastawek serca. W chwili obecnej do tego celu wykorzystywane sŃ protezy mechaniczne oraz 

biologiczne, kt·re jednak posiadajŃ szereg ograniczeŒ i wad w tym m.in. wywoğujŃ stan 

zapalny oraz indukujŃ odpowiedŦ immunologicznŃ. Alternatywnym rozwiŃzaniem jest 

opracowanie modelu zastawki autologicznej, kt·ra powstaje w wyniku nahodowania kom·rek 

pochodzŃcych ze szpiku kostnego pacjenta na ksenograficznej bezkom·rkowej matrycy 

kolagenowej. 

Badaniami objňto chirurgicznie pobierane wycinki blaszki trzewnej worka 

osierdziowego poddane obr·bce chemicznej. Oceniono morfologiň tkanek na poszczeg·lnych 

etapach procesu przygotowanie materiağu w skğad kt·rych wchodziğo: (1) mechaniczne 

usuniňcie tğuszczu i bğon zewnňtrznych, (2) piňciodniowŃ kŃpiel antybiotykowŃ, (3) 

acelularyzacja z zastosowanie detergent·w. W celu kontroli skutecznoŜci acelularyzacji 

badanych pr·bek wykorzystano Mikroskop Siğ Atomowych. Mikroskop ten skğada siň z 

trzech gğ·wnych element·w: (1) miňkkiej sprňŨynki z cienkŃ igğŃ na koŒcu, kt·ra skanuje 

powierzchniň, (2) piezoskanera kt·ry zapewnia tr·jwymiarowe ustawienie pr·bki, oraz (3) 

ukğadu detekcyjnego obejmujŃcego laser zogniskowany na koŒcu sprňŨynki wraz z 

fotodetektorem rejestrujŃcym zmianň pozycji odbitego Ŝwiatğa lasera. W efekcie otrzymuje siň 

rzeczywisty, tr·jwymiarowy obraz topografii powierzchni.  

W oparciu o wykonane badania nie stwierdzono zmian w strukturze wğ·kien 

kolagenowych w zakresie charakterystyki prŃŨkowania a takŨe pomiar·w liniowych 

(szerokoŜĺ). Wobec powyŨszego moŨna przyjŃĺ iŨ zaproponowana metoda uzyskiwania 

szkieletu ğŃcznotkankowego wydaje siň gwarantowaĺ stabilnoŜĺ podporowŃ  dla potencjalnej 

celularyzacji.    

 

 

Numer projektu ID: 244080, umowa: PBS3/A7/17/2015 
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Terapia fotodynamiczna (PDT ang PhotoDynamic Therapy) polega na wykorzystaniu 

kombinacji nietoksycznych w ciemnoŜci barwnik·w, znanych jako fotouczulacze oraz Ŝwiatğa 

z zakresu czerwonego. Absorbcja przez fotouczulacz Ŝwiatğa o okreŜlonej dğugoŜci fali 

prowadzi do generacji reaktywnych form tlenu (RFT), kt·re uszkadzajŃc kom·rkň prowadzŃ 

do jej Ŝmierci [1]. 

W leczeniu nowotwor·w wykorzystuje siň pochodne porfiryn i ftalocyjanin. W terapii ALA-

PDT wykorzystuje siň prekursor protoporfiryny IX (PpIX) ï kwas 5-aminolewulinowy. 

Aplikacja leku powoduje akumulacjň PpIX w kom·rkach nowotworowych i generacjň RFT 

po naŜwietleniu Ŝwiatğem czerwonym. Terapia taka ma szereg zalet, m.in. protoporfiryna IX 

wystňpuje endogennie w organizmie ludzkim, przez co jest szybko metabolizowana i 

nietoksyczna, czas fotowraŨliwoŜci sk·ry nie przekracza 48 h, a skutki uboczne stosowania 

terapii sŃ rzadkie [2]. 

W niniejszej pracy sprawdzono zdolnoŜĺ kom·rek kilku linii nowotworowych i 

prawidğowych do syntezy protoporfiryny IX oraz wpğyw chelator·w Ũelaza na efektywnoŜĺ 

tego procesu. Sprawdzono r·wnieŨ ekspresjň gen·w odpowiedzialnych za syntezň PpIX. 

 

 

[1] Kim i in. Synergistic anti-tumor effects of combination of photodynamic therapy and arsenic compound in 

cervical cancer cells: in vivo and in vitro studies, PLoS One, 7, 2012 

[2] Tetard I in., Experimental use of photodynamic therepy in high grade gliomas: a review focused on 5-

aminolevulinic acid. Photodiagnosis Photodyn Ther, 11 (319-330), 2014 
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Indukowany promieniowaniem efekt sŃsiedztwa (ang. radiation induced bystander 

effect, RIBE) jest zjawiskiem obserwowanym w kom·rkach, kt·re nie byğy bezpoŜrednio 

napromieniowane lecz otrzymağy sygnağy (gğ·wnie uszkadzajŃce) wysyğane przez kom·rki 

bezpoŜrednio napromieniowane. Zmiany w kom·rkach nie znajdujŃcych siň w obszarze 

napromieniowania przejawiajŃ siň jako obniŨenie przeŨywalnoŜci kom·rek klonogennych, 

wzrost odsetka apoptozy, zmiany ekspresji gen·w, uszkodzenia cytogenetyczne,  zmiany 

biochemiczne i epigenetyczne. Opr·cz negatywnego dziağania efektu sŃsiedztwa czasami 

wystňpuje efekt ochronny w kom·rkach bezpoŜrednio napromieniowanych, kt·ry ujawnia siň 

w postaci obniŨenia indukcji apoptozy i mikrojader, zwiňkszenia przeŨywalnoŜci kom·rek 

oraz wzrostu radioopornoŜci. Celem badaŒ jest sprawdzenie czy promieniowanie jonizujŃce 

indukuje radioopornoŜĺ w kom·rkach nienapromieniowanych (Ăkom·rkach bystanderò) 

poddanych kolejnemu napromieniowaniu.  
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 MicroRNA to jednoniciowe, niekodujŃce czŃsteczki, skğadajŃce siň z 21 ï 25 

nukleotyd·w. RegulujŃ ekspresjň gen·w poprzez supresjň translacji, destabilizacjň mRNA czy 

teŨ represjň genu docelowego lub zmniejszenie ekspresji. OdgrywajŃ one kluczowŃ rolň 

w rozwoju raka, poniewaŨ mogŃ dziağaĺ zar·wno jako supresory, jak i onkogeny.  

 Obecnie zaobserwowaĺ moŨna ciŃgğy rozw·j algorytm·w predykcyjnych, sğuŨŃcych 

do predykowania docelowych miejsc wiŃzania microRNA do danego genu. Badania 

wykazağy, iŨ czŃsteczki microRNA wiŃŨŃ siň do genu w ŜciŜle okreŜlonych miejscach: w 

obszarze 3ô-UTR, 5ô-UTR, CDS (sekwencja kodujŃca) oraz w obszarze promotorowym. 

Dokonany przez autor·w przeglŃd dostňpnych algorytm·w pokazuje, iŨ wiňkszoŜĺ z nich 

umoŨliwia jedynie wyznaczenie miejsc wiŃzania microRNA do genu w obszarze 3ô-UTR, a 

jedynie algorytm miRWalk bierze pod uwagň r·wnieŨ obszar promotorowy genu, 5ô-UTR 

oraz CDS.  

 Do szczeg·ğowej i gruntownej analizy sposobu dziağania oraz funkcjonalnoŜci 

algorytm·w predykcyjnych wybrano trzy miRWalk, DIANA-microT-CDS oraz TargetScan. 

KaŨdy z nich dziağa w oparciu o innŃ podstawň wyznaczania miejsc wiŃzania microRNA do 

genu, a mianowicie: komplementarnoŜĺ ziarna wzglňdem sekwencji genu czy 

termodynamikň, gdzie wyznacza siň swobodnŃ energiň wiŃzaŒ pomiňdzy microRNA a 

docelowym genem. Ponadto kaŨda z wybranych metod pozwala na dokonanie oceny 

otrzymanych wynik·w, jednak miara sğuŨŃca do tejŨe oceny jest r·Ũna w kaŨdej z nich: 

miRWalk ï p-value, DIANA-microT-CDS ï MRE score, TargetScan ï PCT. Implikuje to 

problem z wyborem algorytmu, kt·ry docelowo dostarczağby rzeczywistych, statystycznie 

istotnych rezultat·w.  

 Niniejsza praca zawiera propozycjň pr·by ujednolicenia wynik·w otrzymanych za 

pomocŃ trzech wspomnianych wyŨej algorytm·w poprzez obliczenie p-wartoŜci dla 

rezultat·w kaŨdej z metod, a nastňpnie ujednolicenie przestrzeni probabilistycznej poprzez 

integracjň p-wartoŜci za pomocŃ Testu Fisherôa. Wynikiem pracy jest umoŨliwienie 

por·wnywania wynik·w otrzymanych za pomocŃ algorytm·w miRWalk, DIANA-microT-

CDS oraz TargetScan. 
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MODEL METYLACJI CYTOZYNY I DEMETYLACJI POCHODNYCH FORM 

5-METYLOCYTOZYNY 

Karolina Kurasz, Krzysztof Fujarewicz 
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Metylacja cytozyny jest waŨnym czynnikiem regulatorowym genomu, zmiany 

epigenetyczne wpğywajŃ na strukturň chromatyny, ekspresjň gen·w oraz stabilnoŜĺ genomu. 

Wzrost metylacji czňŜci regulatorowej genu moŨe wywoğaĺ zahamowanie jego ekspresji. 

Zakğada siň, Ũe wysoka metylacja pewnych fragment·w chromatyny zwiŃzana jest z jej 

czňŜciowŃ lub cağkowitŃ inaktywacjŃ transkrypcyjnŃ. Aktywna demetylacja nie jest 

zjawiskiem  peğni  wyjaŜnionym, przyjmuje siň, Ũe przy udziale niedawno odkrytych biağek z 

rodziny TET 5-metylocytozyna moŨe byĺ utleniana do 5-hydroksymetylocytozyny, kt·ra 

moŨe byĺ dalej utleniana do 5-formylocytozyny i 5-karboksylocytozyny. 5-hydroksycytozyna 

moŨe r·wnieŨ ulec glikozylacji przy udziale TDG lub deaminacji przez AID do 5-

hydroksymetylouracylu. 

Zaproponowany zostağ model w oparciu o dane eksperymentalne dla piňciu linii 

kom·rkowych. Estymacja parametr·w oparta zostağa o metodň najmniejszych kwadrat·w 

(MNK), a zdolnoŜci predykcyjne modelu do przewidywania poszczeg·lnych form cytozyny 

oparte zostağy o kroswalidacjň typu leave-one-out. 
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Metody uczenia maszynowego jako narzędzia wspomagające badania nad nowym 

lekiem 
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Poszukiwanie nowych lek·w to proces zğoŨony, wieloletni i bardzo kosztowny. 

Zastosowanie r·Ũnorodnych metod informatycznych w poğŃczeniu z danymi 

eksperymentalnymi umoŨliwia konstrukcjň zaawansowanych algorytm·w sğuŨŃcych jako 

narzňdzia wspomagajŃce badania nad nowym lekiem. Skrining wirtualny (ang. virtual 

screening, VS) jest integralnŃ czňŜciŃ procesu projektowania lek·w. VS to metoda analizy 

wirtualnych bibliotek zwiŃzk·w chemicznych, majŃca na celu wskazanie molekuğ o 

potencjalnej aktywnoŜci biologicznej. W kolejnym etapie zwiŃzki te zostajŃ przebadane w 

rzeczywistym eksperymencie laboratoryjnym w celu weryfikacji uzyskanych drogŃ obliczeŒ 

wynik·w.  

Metody uczenia maszynowego (ang. machine learning, ML) zaliczane sŃ do dziedziny 

nauk zajmujŃcych siň problematykŃ sztucznej inteligencji. Techniki ML znajdujŃ szereg 

praktycznych zastosowaŒ w r·Ũnorodnych dziedzinach nauki i gağňziach przemysğu. W 

zastosowaniach chemoinformatycznych najczňŜciej stosowanym kryterium klasyfikacyjnym 

jest aktywnoŜĺ biologiczna. Modele regresyjne wykorzystywane sŃ do predykcji wartoŜci 

wybranych wğaŜciwoŜci fizykochemicznych lub wartoŜci zwiŃzanej z aktywnoŜciŃ 

biologicznŃ (np. wartoŜĺ parametru IC50). Z kolei zadaniem klasyfikator·w binarnych jest 

dychotomiczny podziağ badanej grupy zwiŃzk·w na aktywne lub nieaktywne w wybranym 

kierunku stymulacji farmakologicznej. 

Kluczowym etapem badaŒ byğo skonstruowanie protokoğu wirtualnego skriningu, 

kt·ry zostağ wykorzystany do przeszukiwania baz komercyjnie dostňpnych zwiŃzk·w w celu 

poszukiwania nowych, potencjalnych inhibitor·w enzymu integrazy (IN) wirusa HIV. 

Protok·ğ obejmuje dwa moduğy: (i) moduğ PS wykorzystujŃcy informacje na temat 

uprzywilejowania wybranych fragment·w molekularnych oraz (ii) moduğ ML, w kt·rym 

nastňpuje klasyfikacja zwiŃzk·w. Potencjalne inhibitory IN wyğonione na drodze VS, zostağy 

zakupione i skierowane do wykonania test·w biologicznych in vitro. Dwa preparaty wykazağy 

istotnŃ aktywnoŜĺ antywirusowŃ.
1
  

SkutecznoŜĺ skonstruowanego protokoğu VS uzyskana dla inhibitor·w IN skğania do 

zbadania efektywnoŜci opracowanej procedury w przypadku innych niŨ zakaŨenie wirusem 

HIV obszar·w terapeutycznych. Badanie takie pozwoli oszacowaĺ moŨliwoŜci stosowania 

metod uczenia maszynowego jako narzňdzi wspomagajŃcych badania nad nowym lekiem. W 

przypadku uzyskania pozytywnych wynik·w zaowocuje wskazaniem nowych struktur 

aktywnych badanej podprzestrzeni chemicznej. Obecnie prowadzone sŃ badania skriningu 

wirtualnego pochodnych chinazoliny, w celu poszukiwania nowych zwiŃzk·w o aktywnoŜci 

przeciwnowotworowej.  

 
1. Kurczyk A., Warszycki D., Musiol R., Kafel R., Bojarski A. J., Polanski J.; Ligand-Based Virtual Screening 

in a Search for Novel Anti-HIV-1 Chemotypes., J. Chem. Inf. Model. 2015, 55 (10), 2168–2177 

Praca finansowana z Projektu Narodowego Centrum Nauki DEC-2012/04/A/ST7/00353. 
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DuŨe zbiory danych biomedycznych w badaniach nad nowotworami, takimi jak 

biağaczka, powodujŃ koniecznoŜĺ zastosowania dopasowanego schematu analizy, biorŃcego 

pod uwagň charakter analizowanych danych w celu zapewnienia moŨliwie najwyŨszej jakoŜci 

wyciŃganych informacji. W niniejszej pracy analizie zostağ poddany duŨy zbi·r danych 

mikromacierzowych (2096 pacjent·w) pochodzŃcy ze studium MILE (ang. Microarray 

Innovations in LeukEmia).  

W tej pracy wykazano, Ũe zastosowanie podczas analizy dopasowanego zbioru metod 

do charakteru danych, pozwala na lepszŃ ekstrakcje informacji, cech. Dokonano trzech analiz, 

kaŨda dla uzyskania gğňbszego zrozumienia proces·w leŨŃcych u podstaw r·Ũnych typ·w i 

podtyp·w biağaczki. Podczas pierwszego kroku gğ·wne grupy chorych badane sŃ pod kŃtem 

r·Ũnicowej ekspresji w stosunku do zdrowej kontroli, jak to siň wykonuje w standardowym 

badaniu kliniczno-kontrolnym. Pod koniec tej analizy wydobyta jest podstawowa wiedza na 

temat mechanizm·w molekularnych, co potwierdzono liczbowo oraz znajduje potwierdzenie 

w literaturze. W drugiej czňŜci przeprowadzono analizň por·wnawczŃ par, zestawiajŃc ze 

sobŃ wszystkie gğ·wne typy biağaczek. W tym przypadku za pomocŃ indeksu Dice-a 

wskazano og·lne zaleŨnoŜci pomiňdzy kaŨdŃ z gğ·wnych grup. Ponadto zaproponowano listň 

moŨliwych biomarker·w dla gğ·wnych grup biağaczek. Ostatni krok analizy dostarcza 

informacji na temat wszystkich badanych podtyp·w biağaczki, doprowadzajŃc do odkrycia 

czterech moŨliwych biomarker·w biağaczki dla czterech r·Ũnych podtyp·w, po jednym z 4 

gğ·wnych grup biağaczki. Ponadto wzbogacona sygnatura genowa otrzymana za pomocŃ 

nowatorskiego schematu przetwarzania danych prowadzi do znacznie lepszej jakoŜci 

klasyfikacji danych wieloklasowych.  

Opracowana metodologia skğadajŃca siň z korekty efektu paczki, dw·ch etap·w 

adaptacyjnej filtracji - usuniňcie szumu i cech nieinformatywnych, zbioru odpowiednich 

test·w statystycznych i zastosowaniu definicji biomarkera okazağa siň skutecznym podejŜciem 

do odkrywania wiedzy z duŨych zbior·w danych otrzymanych technikami wysoce 

zr·wnoleglonymi biologii molekularnej [1].  

Sğowa klucze: identyfikacja biomarker·w, biağaczka, selekcja cech, korekta efektu paczki, 

ekspresja gen·w  

 

[1] Ğabaj Wojciech, PapieŨ Anna, PolaŒska Joanna and PolaŒski Andrzej. Comprehensive analysis of MILE 

gene expression data set advances discovery of leukaemia type and subtype biomarkers, 2017. 

INTERDISCIPLINARY SCIENCES: COMPUTATIONAL LIFE SCIENCES, vol. 2017, pp. 1-12  
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Poprawa aktywnoŜci terapeutycznej i selektywnoŜci jest gğ·wnym celem rozwoju strategii 

przeciwnowotworowych. Wykorzystanie i zastosowanie terapii opartych na wywoğaniu stresu 

oksydacyjnego, jest obiecujŃcym podejŜciem ze wzglňdu na r·Ũnice genetyczne miňdzy kom·rkami 

prawidğowymi, a nowotworowymi. Kom·rki nowotworowe charakteryzujŃ siň wysokim poziomem 

reaktywnych form tlenu (ROS) ze wzglňdu na zmiany aktywnoŜci metabolicznej. Tym samym, czyni 

je to wraŨliwymi na szkodliwe dziağanie w nastňpstwie zwiňkszonego stresu oksydacyjnego 

indukowanego lekami, kt·re generujŃ wytwarzanie ROS i/lub osğabiajŃ system obrony 

antyoksydacyjnej w kom·rce
1
. Takie podejŜcie moŨe stanowiĺ skutecznŃ strategiň eliminacji kom·rek 

raka jelita grubego, trzustki i piersi, kt·re cechuje podwyŨszony poziom ROS
2
. 

Pochodne tiosemikarbazonu (TSC) ze wzglňdu na zdolnoŜci do chelatowania jon·w metali, 

takich jak Ũelazo i miedŦ mogŃ byĺ niezwykle skutecznymi chemioterapeutykami w leczeniu chor·b 

nowotworowych . ZwiŃzki te poprzez wiŃzanie i wychwytywanie jon·w metali z kom·rki zaburzajŃ 

jej metabolizm, co prowadzi do zatrzymania proces·w proliferacji i wzrostu guza
3
. Z drugiej strony, 

TSC mogŃ tworzyĺ redoks aktywne kompleksy, kt·re tym samym warunkujŃ wğaŜciwoŜci 

cytotoksyczne
4
. Ponadto ostatnie doniesienia sugerujŃ alternatywne wykorzystanie pochodnych 

tiosemikarbazonu jako jonofor·w
5
. BiorŃc to pod uwagň, postanowiliŜmy zbadaĺ wpğyw jon·w Ũelaza 

i miedzi wraz TSC na cytotoksycznoŜĺ kom·rek raka jelita grubego oraz piersi. Co wiňcej, skupiliŜmy 

siň na gğňbszym spojrzeniu na mechanizmy indukcji stresu oksydacyjnego i ŜcieŨek apoptotycznych 

po traktowaniu wysoce aktywnymi TSC. Uzyskane wyniki, sugerujŃ, Ũe kompleksowanie jon·w 

Ũelaza lub miedzi prowadzi do zwiňkszenia poziomu ROS, co ma wpğyw na regulacjň wielu gen·w i 

biağek tiolowych systemu obrony antyoksydacyjnej. Dodatkowo, nadekspresja Ndrg1 w powiŃzaniu z 

aktywacjŃ biağka p21 moŨe odgrywaĺ zasadniczŃ rolň w szlaku indukcji Ŝmierci kom·rkowej. 

 

Literatura 
1 
Nogueira V, Hay N. Clin Cancer Res. 2013;19(16):4309-4314 

2. 
Sreevalsan S, Safe S. Curr Colorectal Cancer Rep. 2013;9(4):350-357 

3 
Kalinowski DS, Yu Y, Sharpe PC, et al. J Med Chem. 2007;50(15):3716-3729 
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Serda M, Kalinowski DS, Rasko N, et al. PLoS One. 2014;9(10):e110291 
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Elektroforeza to zjawisko elektrokinetyczne, w kt·rym pod wpğywem przyğoŨonego 

pola elektrycznego przemieszczajŃ siň makroczŃsteczki obdarzone niezr·wnowaŨonym 

ğadunkiem elektrycznym. W dwuwymiarowej elektroforezie Ũelowej biağka rozdzielone 

technikŃ ogniskowania izoelektrycznego (pierwszy kierunek) przenoszone sŃ na elektroforezň 

pğytowŃ gdzie realizuje siň drugi kierunek elektroforezy separujŃcy biağka wedğug ich mas 

czŃsteczkowych. Technika ta najczňŜciej uŨywana do rozdzielania mieszanin biağek i 

peptyd·w i pozwala na osiŃgniňcie wysokiej rozdzielczoŜci, a w poğŃczeniu z technikami  

immunobarwienia, r·wnieŨ wysokiej selektywnoŜci. 

Pozyskiwane obrazy mogŃ byĺ modelowane z wykorzystaniem mieszaniny 

dwuwymiarowych rozkğad·w normalnych. Niestety, wystňpowanie szum·w pomiarowych i 

wartoŜci odstajŃcych na obrazie powoduje bğňdy w estymacji parametr·w modelu. Jednym z 

moŨliwych rozwiŃzaŒ jest wstňpne przetwarzanie obrazu poprzez usuniňcie tğa i szum·w 

pomiarowych. W ramach pracy przebadano 3 metody usuwania tğa i 4 metody filtracji z 

uŨyciem 2 fragment·w obrazu rzeczywistego i 100 obraz·w syntetycznych. W celu zbadania 

jakoŜci wykrywania plamek na obrazie po zastosowanie wstňpnego przetwarzania, obliczono 

czuğoŜĺ i FDR dla kaŨdej metody. 

W wyniki przeprowadzanych analiz udowodniono, Ũe usuwanie tğa i filtracja obrazu 

jest niezbňdna w celu poprawy jakoŜci wykrywania plamek z uŨyciem modelu mieszanin 

gaussowskich. Dwustopniowa metoda Otsu dağa najlepsze wyniki wykrywania plamek dla 

r·Ũnych zbior·w danych. Nie moŨna wyr·Ũniĺ najlepszej metody filtracji obrazu, ale metoda 

wykorzystujŃca filtr dopasowany dağa dobre wyniki bez wzglňdu na zastosowanŃ metodň 

usuwania tğa i zbi·r danych. 

Praca zostağa sfinansowana z grantu Politechniki ślŃskiej dla mğodych naukowc·w, numer 

02/010/BKM16/0047/33. Wszystkie obliczenia zostağy przeprowadzone z uŨyciem platformy GeCONiI 

finansowanej z projektu POIG.02.03.01-24-099/13. 
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Wsp·ğczynnik zachorowaŒ na nowotwory nieustannie wzrasta, dlatego trwajŃ 

poszukiwania nowych lek·w, kt·re moŨna zastosowaĺ w chemioterapii. Pochodne platyny(II)  

sŃ juŨ szeroko wykorzystywane w leczeniu klinicznym, chociaŨ posiadajŃ liczne wady. Z tego 

powodu pr·buje siň modyfikowaĺ aktywnie biologicznie zwiŃzki, aby ograniczyĺ 

niepoŨŃdane efekty, jednoczeŜnie zachowujŃc ich skutecznoŜĺ. 

Dla czterech zwiŃzk·w koordynacyjnych platyny(II) z 4'-podstawionymi pochodnymi 

2,2':6',2ò-terpirydyny zostağy opisane wğaŜciwoŜci fizykochemiczne oraz aktywnoŜĺ 

biologiczna, w odniesieniu do ich potencjağu w leczeniu nowotwor·w. Przedstawiamy 

wstňpne wyniki, kt·re wykazağy, Ũe zwiŃzki z tej grupy wydajŃ siň byĺ interesujŃcymi 

kandydatami do dalszych badaŒ.  

Przedmiotem badaŒ byğy zwiŃzki o wzorze og·lnym [PtCl(4'-R-terpy-ə
3
N)]X, kt·re 

uzyskano znanymi z literatury metodami syntezy, wykorzystujŃc dwa r·Ũne prekursory 

platyny(II) - K2[PtCl4] oraz [PtCl2(PhCN)2]. Struktury [PtCl(4ô-R-terpy-ə
3
N)]X potwierdzono 

technikami rentgenowskiej analizy strukturalnej, analizy elementarnej, spektroskopii NMR 

oraz FT-IR. 

Natomiast w ramach poczŃtkowych badaŒ biologicznych in vitro wykonano badanie 

cytotoksycznoŜci wzglňdem szerokiego panelu linii kom·rkowych za pomocŃ testu MTS. 

Nasze badania potwierdziğy silne wğaŜciwoŜci cytotoksyczne dla jednego z czterech 

przedstawionych zwiŃzk·w. Stwierdzono, Ũe nadaje siň on do dalszych badaŒ takich jak 

analiza cyklu kom·rkowego oraz badania mechanizmu dziağania. PodsumowujŃc, silna 

cytotoksycznoŜĺ wzglňdem kom·rek glejaka A-172 (IC50 na poziomie 0,49ɛM) stawia 

[PtCl(4'-(2,5-F2C6H3)-terpy-ə
3
N)]X w grupie potencjalnie aktywnych zwiŃzk·w w terapii 

przeciwnowotworowej. 
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MODELOWANIE PRZEPŁYWU KRWI W WYBRANYM ODCINKU AORTY 

ZSTĘPUJĄCEJ Z ZAŁOŻENIEM ODKSZTAŁCALNOŚCI NACZYŃ 

KRWIONOŚNYCH 

Bartğomiej Melka 

 

Instytut Techniki Cieplnej, ul. Konarskiego 22, Gliwice 44-203, Politechnika ślŃska 

 

Celem prezentowanych badaŒ byğo stworzenie modelu numerycznego przepğywu krwi 

w elastycznych naczyniach krwionoŜnych. Metody numeryczne stosowane w inŨynierii 

biomedycznej skupiajŃce siň na odtworzeniu przepğywu krwi mogŃ pom·c we wczesnej 

diagnostyce chor·b zwiŃzanych z ukğadem krŃŨenia. Ponadto, mogğyby zostaĺ zastosowane 

do wizualizacji skutk·w planowanych zabieg·w medycznych jeszcze przed ich 

przeprowadzeniem.  

W badaniach modelowych, z wykorzystaniem metody objňtoŜci skoŒczonych uŨytych 

w programie ANSYS Fluent, zasymulowany zostağ przepğyw krwi w odcinku aorty 

zstňpujŃcej u 8-letniej pacjentki. Geometria zostağa przygotowana przy uŨyciu angiografii z 

rezonansu magnetycznego (MRA) [1]. Geometria obejmujŃca objňtoŜĺ krwi w naczyniu 

zostağa nastňpnie zdyskretyzowana do siatki numerycznej, na podstawie kt·rej zostağy 

przeprowadzone obliczenia. Dodatkowo w modelu zağoŨono gruboŜĺ Ŝciany naczynia na 

poziomie 10% Ŝredniego przekroju badanego naczynia [2]. 

Wiele badaŒ modelowych dostňpnych w literaturze obejmuje przepğyw krwi z 

zağoŨeniem sztywnych naczyŒ krwionoŜnych, co moŨe prowadziĺ do niezgodnoŜci pomiňdzy 

wynikami obliczeŒ i rzeczywistym przepğywem krwi [3]. W prezentowanych badaniach 

zaproponowano, Ũe odksztağcenia naczyŒ krwionoŜnych bňdŃ ujňte w analizie za pomocŃ 

obliczeŒ w zakresie mechaniki Ŝciany naczynia, uwzglňdniajŃcych dynamikň tego zjawiska. 

W tym celu sprzňgniňte zostağy programy do obliczeŒ polowych dynamiki ciağa stağego oraz 

przepğywu pğynu nie-Newtonowskiego. Zastosowane podejŜcie, znane pod nazwŃ Fluid 

Structure Interaction (FSI) pozwala uzyskaĺ prawdopodobne wyniki symulacji zbieŨne 

z rzeczywistym przepğywem. RozwiŃzane jest otrzymywane iteracyjnie, tak, aby uzyskaĺ 

zbieŨnoŜĺ rozwiŃzania pomiňdzy moduğami obliczeniowymi dla danego kroku czasu, co 

opisano w [4]. Pulsacyjny charakter przepğywu krwi wynikajŃcy z cyklu pracy serca ujňty 

zostağ w modelu za pomocŃ funkcji zdefiniowanych przez uŨytkownika. Zmienny przepğyw w 

czasie byğ zgodny z danymi zamieszczonymi razem z wykorzystywanŃ geometriŃ [1].  

Wyniki badaŒ wskazujŃ na prawdopodobne odksztağcenia Ŝciany naczynia wywoğane 

pulsacyjnym przepğywem krwi. Pole ciŜnienia uzyskane podczas prowadzonych badaŒ 

modelowych r·wnieŨ wydaje siň wiarygodne. Maksymalna lokalna prňdkoŜĺ wystňpujŃca w 

domenie obliczeniowej wystŃpiğa w najwňŨszym przekroju poprzecznym naczynia.   
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Poszukiwanie biomarkerów ekspozycji na promieniowanie powiązanych z białkiem 

Tis11/TTP 
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Tis11/TTP jest biağkiem regulatorowym, kt·re ğŃczy siň z miejscami ARE niekt·rych 

mRNA, kierujŃc je na drogň degradacji lub blokujŃc ich translacjň. Taki proces regulacji 

kontroluje ekspresjň wielu gen·w powiŃzanych z odpowiedziŃ stresowŃ i zapalnŃ. Co 

ciekawe, w ludzkich limfocytach T napromieniowanych ex vivo zaobserwowano zaleŨnŃ 

od dawki nadekspresjň genu kodujŃcego Tis11/TTP. UwaŨa siň, Ũe geny powiŃzane z 

biağkiem Tis11/TTP mogŃ sğuŨyĺ za biomarkery ekspozycji na promieniowanie, kt·re 

dodatkowo rozr·Ũniağyby odpowiedŦ zapalnŃ od popromiennej. 

 W celu znalezienia opublikowanych target·w biağka Tis11/TTP wykorzystano 

zar·wno komercyjne narzňdzie Ingenuity Pathway Analysis (IPA), jak i zaawansowany 

przeglŃd literaturowy. Studium to oparto na czterech popularnych bazach publikacji 

naukowych: Web of Sciene, Scopus, PubMed oraz ScienceDirect. Ze wzglňdu na brak 

numer·w DOI dla wszystkich artykuğ·w oraz odmienny dla kaŨdej bazy spos·b cytowania 

publikacji, zaproponowano algorytm przeszukiwania tekstu w celu detekcji wsp·lnych 

tytuğ·w. Zaimplementowano metodň Levenstheina z odlegğoŜciŃ edycyjnŃ, co pozwoliğo 

na znalezienie 1138 unikatowych artykuğ·w dotyczŃcych interesujŃcego zagadnienia. SpoŜr·d 

target·w wyodrňbnionych z abstrakt·w oraz tytuğ·w publikacji moŨna wyr·Ũniĺ geny 

kodujŃce kinazy, miRNA, czy czynniki transkrypcyjne. NajczňŜciej cytowanym powiŃzaniem 

z biağkiem Tis11/TTP byğa cytokina TNFalpha.  ĞŃcznie znaleziono 375 target·w biağka 

Tis11/TTP, kt·re nastňpnie zostağy poddane wstňpnej walidacji przy wykorzystaniu bazy 

ARE Database, zawierajŃcej informacje na temat mRNA z regionami ARE. Na tej podstawie 

wybrano 86 gen·w bňdŃcych kandydackimi biomarkerami ekspozycji na promieniowanie.    

Za pomocŃ metody RT-qPCR przebadano ekspresjň wybranych gen·w pod wpğywem 

dziağania niskich oraz wysokich dawek promieniowania oraz r·Ũnych dawek czynnika 

zapalnego (LPS lub flagellina).  Pr·bki krwi pochodziğy od 14 pacjent·w. Sprawdzono 

odpowiedŦ gen·w po czasie 6 i 24 godzin od napromieniowania. WartoŜci ekspresji gen·w 

zostağy znormalizowane z wykorzystaniem metody ȹȹCt, co pozwoliğo na ich analizň 

por·wnawczŃ z uwzglňdnieniem czynnika zapalnego oraz promieniowania.  

Przedstawiony algorytm wspom·gğ oraz przyspieszyğ proces przeglŃdu literatury. 

Pozwoliğ na znalezienie duŨej liczby opublikowanych powiŃzaŒ z biağkiem Tis11/TTP 

oraz dostarczyğ listň gen·w kandydackich pod wzglňdem zastosowaŒ w bioindykacji. Analiza 

ekspresji wybranych gen·w pozwoliğa na ich podziağ pod wzglňdem moŨliwoŜci 

wykorzystania w celach detekcji zapalenia lub promieniowania. Wykazağa takŨe r·Ũnice 

pomiňdzy zastosowaniem LPS lub flagelliny w celu wywoğania reakcji zapalnej oraz zmiennŃ 

odpowiedŦ w czasie dla wybranych gen·w. 

Praca naukowa finansowana ze Ŝrodk·w Komisji Europejskiej [EU; OPERRA, 604984, VIBRATO] oraz ze Ŝrodk·w 

finansowych na naukň w latach 2016 - 2017 przyznanych na realizacjň projektu miňdzynarodowego wsp·ğfinansowanego nr 3562/7.PR-

EURATOM/2016/2 (JP),  oraz z projektu Politechniki ślŃskiej BKM/506/RAU1/2016/27 (JM) 
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 U podstaw terapii fotodynamicznej leŨy zjawisko aktywacji Ŝwiatğem fotouczulacza 

selektywnie dziağajŃcego na kom·rki nowotworowe. Ta atrakcyjna metoda leczenia moŨe byĺ 

wzbogacona o mağoczŃsteczkowe zwiŃzki o wğasnoŜciach chelatujŃcych jony metali. 

Pochodne tiosemikarbazonu cieszŃ siň obecnie duŨym zainteresowaniem ze wzglňdu na ich 

wysokŃ aktywnoŜĺ antyproliferacyjnŃ
1,2
. WğasnoŜci te mogŃ zostaĺ wykorzystane w terapii 

kombinowanej z zastosowaniem lek·w z grupy porfiryn. Rezultatem kontynuacji naszych 

badaŒ nad terapiŃ ğŃczonŃ jest znalezienie kilku atrakcyjnych, pod wzglňdem terapeutycznym, 

poğŃczeŒ pochodnych tiosemikarbazonu zar·wno z wewnŃtrzkom·rkowymi (protoporfiryna 

IX), jak i zewnŃtrzkom·rkowymi (chloryny) fotouczulaczami
3
. Mechanizm dziağania obu 

skğadowych opiera siň na generowaniu reaktywnych form tlenu, co tğumaczy ich 

synergistyczne dziağanie. W celu potwierdzenia naszej hipotezy przeprowadziliŜmy testy z 

uŨyciem zwiŃzku referencyjnego DFO, bňdŃcego efektywnym chelatorem, jednakŨe nie 

generujŃcym reaktywnych form tlenu. W tym przypadku zaobserwowano dziağanie 

addytywne, bŃdŦ sğabo antagonistyczne.  Rezultat sugeruje, Ũe udziağ chelatora w reakcjach 

rodnikowych determinuje jego aktywnoŜĺ biologicznŃ. Nasza teoria zostağa r·wnieŨ 

potwierdzona szeregiem badaŒ z zakresu metod determinujŃcych wystňpowanie stresu 

oksydacyjnego.  
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Ftalocyjaniny jako syntetyczne analogi porfiryn sŃ od wielu lat intensywnie badane 

pod kŃtem ich potencjalnego wykorzystania w terapii PDT. Ftalocyjaniny naleŨŃ do 

organicznych zwiŃzk·w aromatycznych, kt·re w swej strukturze posiadajŃ makropierŜcieŒ 

zawierajŃcy 18 zdelokalizowanych elektron·w ˊ [1]. Kompleksy ftalocyjanin z metalami, 

zawierajŃce w centrum pierŜcienia metale takie jak: cynk, glin czy gal wykazujŃ interesujŃce 

wğaŜciwoŜci jako fotosensibilizatory. Do tych wğaŜciwoŜci moŨna zaliczyĺ m. in.: stabilnoŜĺ 

chemicznŃ, fluorescencjň, niskŃ toksycznoŜĺ przed naŜwietlaniem [2]. ObecnoŜĺ oŜmiu grup 

karboksylowych podstawionych odpowiednio do pierŜcieni benzenowych znacznie poprawia 

rozpuszczalnoŜĺ tych zwiŃzk·w w rozpuszczalnikach polarnych, np. w wodzie. Kompleksy 

oktakarboksyftalocyjaniny moŨna zatem wykorzystaĺ jako fotosensybilizatory do badaŒ w 

ukğadach biologicznych. 

SpoŜr·d przebadanych fotouczulaczy, najlepszŃ selektywnoŜĺ wobec kom·rek 

nowotworowych wykazağy te zawierajŃce w centrum aktywnym gal. Wszystkie zwiŃzki (Zn-

PDT, Al.-PDT, Ga-PDT) wnikajŃ do kom·rek w kr·tkim czasie, i osiŃgajŃ maksymalne 

wewnŃtrzkom·rkowe stňŨenie juŨ po 4-6 h preinkubacji. W zwiŃzku z tym terapiň PDT w 

ukğadzie in vitro podjňto juŨ w pierwszej dobie, gdzie wpğyw fotouczulaczy testowano wobec 

linii kom·rkowych czerniaka ludzkiego Me45 oraz prawidğowych fibroblast·w NHDF i 

keratynocyt·w HaCaT. CytotoksycznoŜĺ wobec wszystkich linii badano testem MTS, gdzie 

po podaniu zwiŃzk·w [30 ÕM] oraz ekspozycji na promieniowanie IR [600-690 nm]  

oceniano ŨywotnoŜĺ kom·rek w przeciŃgu 24 h. Dodatkowo, zgodnie z zağoŨonym 

mechanizmem molekularnym terapii PDT, w kom·rkach oceniano cytometrycznie poziom 

wygenerowanych reaktywnych form tlenu (ROS) oraz indukcjň apoptozy (Anexin-v assay). 

Na podstawie uzyskanych wynik·w stwierdzono, Ũe najlepszŃ selektywnoŜĺ wobec kom·rek 

nowotworowych Me45 wykazağy zwiŃzki zawierajŃce Ga, dziağajŃ one efektywnie r·wnieŨ w 

niŨszych zakresach stňŨeniowych [6 ÕM], poniewaŨ indukujŃ one najskuteczniej w tej linii 

apoptozň oraz wpğywajŃ na podniesienie wewnŃtrzkom·rkowego poziomu ROS. 
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Obr·bka termiczna produkt·w spoŨywczych ma na celu poprawienie ich walor·w 

organoleptycznych. PociŃga jednak za sobŃ wiele zmian o naturze fizykochemicznej. JednŃ z 

takich przemian jest reakcja Maillarda, kt·ra zachodzi  w obecnoŜci cukr·w redukcyjnych i 

aminokwas·w. Jej intensywnoŜĺ, przebieg oraz rodzaj produkt·w zaleŨŃ miňdzy innymi od 

temperatury, ciŜnienia i pH Ŝrodowiska. Najbardziej zauwaŨalnym efektem reakcji Maillarda 

jest brŃzowienie pieczywa i miňsa podczas pieczenia. 

Reakcja ta zachodzi r·wnieŨ podczas produkcji dŨem·w, popularnych przetwor·w 

owocowych. DŨemy zastňpujŃ owoce sezonowe w czasie, gdy nie sŃ one dostňpne w 

nieprzetworzonej formie, zawierajŃ r·wnieŨ wiele cennych substancji obecnych w roŜlinach i 

witamin. Owoce i ich przetwory sŃ kojarzone ze zdrowŃ dietŃ zawierajŃcŃ odpowiedniŃ iloŜĺ 

materiağu pochodzenia roŜlinnego. Istotna jest zatem analiza wpğywu obr·bki termicznej na 

jakoŜĺ dŨem·w, takŨe w kontekŜcie r·Ũnorodnych produkt·w reakcji Maillarda (MRPs). 

Produkcja dŨemu owocowego opiera siň na dğugotrwağym ogrzewaniu go (czňsto 

trwajŃcym wiele godzin, jak w przypadku tradycyjnych powideğ Ŝliwkowych), dodawaniu 

cukru, witamin, substancji modyfikujŃcych konsystencjň czy teŨ wpğywajŃcych na 

kwasowoŜĺ produktu. W warunkach przemysğowych moŨna osiŃgnŃĺ niŨsze temperatury 

gotowania dziňki zastosowaniu obniŨonego ciŜnienia. Zar·wno czynniki fizyczne, jak i 

substancje dodatkowe mogŃ wpğywaĺ na przebieg reakcji Maillarda. Pomimo mağej 

zawartoŜci biağka w por·wnaniu z innymi pokarmami, dŨemy wykazujŃ relatywnie duŨe 

iloŜci pewnych produkt·w tej reakcji . Produkty te to pochodne kancerogennego furfuralu, np. 

hydroksymetylofurfural. W dŨemach owocowych wykryto r·wnieŨ niebezpieczne aminy 

heterocykliczne, glioksal, metyloglioksal, diacetyl oraz prooksydanty. 

Podczas reakcji Maillarda powstajŃ brŃzowe barwniki, tzw. melanoidyny. Substancje 

te majŃ charakter antyoksydacyjny i powstajŃ w wiňkszych iloŜciach, gdy obr·bka cieplna jest 

intensywniejsza. JednakŨe w trakcie produkcji oraz przechowania spada iloŜĺ 

przeciwutleniaczy pochodzenia roŜlinnego, np. antocyjan·w (nie tylko w wyniku dziağania 

temperatury, ale r·wnieŨ z powodu rozcieŒczania materiağu roŜlinnego dodawanymi 

substancjami sğodzŃcymi).  

 Produkty reakcji Maillarda mogŃ byĺ niebezpieczne, ale z drugiej strony mogŃ 

korzystnie wpğywaĺ na organizm ï przez powstajŃce w jej trakcie przeciwutleniacze. Efektem 

reakcji jest zmniejszenie wartoŜĺ odŨywczej produktu ze wzglňdu na zuŨycie i zniszczenie 

aminokwas·w. Analiza wpğywu omawianej reakcji na jakoŜĺ dŨemu owocowego moŨe 

przynieŜĺ wiele korzyŜci dla produkcji dŨem·w. Pozwoli na takie dostosowanie parametr·w 

produkcji, aby zminimalizowaĺ straty aminokwas·w, ograniczyĺ powstawanie zwiŃzk·w 

niebezpiecznych i promowaĺ syntezň antyoksydant·w.  
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Wpływ stochastycznej lokalizacji progów na los komórki w modelu z przełączeniami 

białka p53 

 

Magdalena Ochab, Krzysztof PuszyŒski 

Zakğad InŨynierii System·w, Instytut Automatyki, Politechnika ślŃska, Gliwice, Polska 

 

Modele z przeğŃczeniami w teorii automatyki naleŨŃ do klasy system·w hybrydowych, 

w kt·rych w okreŜlonym czasie lub przy okreŜlonym stanie ukğadu nastňpuje skokowa zmiana 

parametr·w lub struktury modelu. Zastosowanie modeli z przeğŃczeniami pozwala na 

przedstawienie skomplikowanej, nieliniowej dynamiki proces·w biologicznych poprzez zbi·r 

liniowych modeli oraz zasad definiujŃcych przeğŃczanie miňdzy nimi. Uproszczony model 

moduğu regulatorowego biağka p53 moŨna przedstawiĺ poprzez ukğad zğoŨony z 4 zmiennych 

stanu dla nastňpujŃcych biağek: p53, cytoplazmatycznego MDM2, jŃdrowego MDM2 oraz 

PTEN wraz z wartoŜciami progowymi, okreŜlajŃcymi poziomy zmiennych przy kt·rych 

nastňpuje przeğŃczenie. Wpğyw zewnňtrznego stresu jest modelowany poprzez zwiňkszenie 

wartoŜci parametru regulujŃcego tempo degradacji biağka MDM2.   

W celu zbadania odpowiedzi heterogenicznej populacji kom·rkowej na wymuszenie 

zewnňtrzne w postaci promieniowania IR wprowadzono randomizacjň lokalizacji prog·w. W 

efekcie kaŨda symulacja odpowiada pojedynczej kom·rce, kt·ra ma charakterystycznŃ 

wraŨliwoŜĺ aktywacji r·Ũnych proces·w. Zbadano zr·Ũnicowanie populacji kom·rkowej pod 

wzglňdem aktywacji odpowiedzi na zewnňtrzny stres oraz aktywacji ekspresji gen·w pod 

wpğywem biağka p53. Ponadto zbadano zbadano wpğyw losowego uğoŨenia wszystkich 

prog·w w modelu. Wyniki pokazujŃ zr·Ũnicowanie populacji ze wzglňdu na odpowiedŦ 

kom·rkowŃ: powr·t do stanu normalnego, blokada cyklu kom·rkowego oraz apoptoza. 

Ponadto zaobserwowano zr·Ũnicowanie w czasie odpowiedzi na stres oraz pojawienie siň 

nowego typu oscylacji w poziomach biağek, kt·re moŨna odnieŜĺ do zaburzeŒ w 

prawidğowym funkcjonowaniu moduğu regulatorowego biağka p53. 

 

Praca byğa finansowana w ramach projektu BKM/506/RAU1/2016/15 (MO) oraz DEC-2013/11/B/ST7/01713 

(KP). 
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Stres oksydacyjny to stan zaburzonej r·wnowagi pomiňdzy poziomem reaktywnych 

form tlenu, a zdolnoŜciŃ kom·rki do ich neutralizacji ï w tym poziomem antyoksydant·w. 

Indukowana promieniowaniem jonizujŃcym nadprodukcja reaktywnych form tlenu moŨe 

prowadziĺ do uszkodzeŒ w obrňbie biağek, lipid·w i kwas·w nukleinowych a w konsekwencji 

do mutacji lub apoptozy. 

W ramach projektu analizowane sŃ zmiany poziomu enzym·w antyoksydacyjnych w 

odpowiedzi na promieniowanie jonizujŃce. 

W kom·rkach nowotworu jelita grubego HCT116 eksponowanych na promieniowanie 

jonizujŃce o dawce 4Gy zaobserwowano wt·rnŃ produkcjň reaktywnych form tlenu, w tym 

anionorodnika ponadtlenkowego oraz wzrost ekspresji gen·w kodujŃcych tioredoksynň 

(TXN) oraz reduktazň tioredoksyny (TXNRD1). Uzyskane wyniki wskazujŃ, Ũe poziom ROS 

oraz ekspresja tioredoksyny i reduktazy tioredoksyny w kom·rkach napromienionych zaleŨŃ 

od obecnoŜci funkcjonalnego biağka p53. 

 

 

Praca finansowana ze Ŝrodk·w BKM -506/RAU1/2016 t. 23 (A.P.H),   UMO-2015/19/ST7/02984 (J.R.) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Platforma zdalnego testowania 

hipotez i analizy danych biomedycznych 

 

 

40 
 

Przetwarzanie danych obrazowych MRI 
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Celem pracy jest opracowanie subpopulacyjnego polskiego atlasu MRI m·zgu jako 

narzňdzia do normalizacji, przetwarzania i analizy obrazu. Atlasy MRI m·zgu, oraz mapy 

prawdopodobieŒstw wystňpowania poszczeg·lnych struktur m·zgu (np. istoty szarej, istoty 

biağej, pğynu m·zgowo-rdzeniowego) majŃ szerokie zastosowanie w diagnostyce obrazowej. 

MogŃ byĺ wykorzystywane m.in. w badaniach rozwoju m·zgu dzieci, czy teŨ w badaniach 

diagnostycznych chor·b neurodegeneracyjnych. Na podstawie zbioru obraz·w MRI 

sekwencji T1 zebranych od 99 os·b udağo siň utworzyĺ mapy prawdopodobieŒstw struktur 

m·zgu, r·wnieŨ z podziağem na pğeĺ oraz wiek. Badania wykazağy r·Ũnice w mapach 

pomiňdzy grupami o odmiennej pğci oraz pomiňdzy niekt·rymi mapami pochodzenia 

zewnňtrznego. Nie wykazano r·Ũnic w grupach wiekowych.  
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Promieniowanie jonizujŃce jest jednym z czynnik·w powodujŃcych powstawanie 

uszkodzeŒ w materiale genetycznym. Jego dziağanie sprowadza siň zar·wno do powstawania 

bezpoŜrednich uszkodzeŒ pod wpğywem zaabsorbowania dawki wysokoenergentycznego 

promieniowania, jak i poŜrednio wpğywajŃc na poziom stresu oksydacyjnego poprzez 

zwiŃkszanie iloŜci wolnych rodnik·w tlenowych w procesie radiolizy wody. W wyniku tych 

dziağaŒ dochodzi m.in. do pňkniňĺ ğaŒcucha DNA i uruchomienia proces·w naprawczych, 

kt·re majŃ na celu odtworzenie zaburzonej struktyry genomu. W przypadku kiedy 

uruchomione mechanizmy okazujŃ siň niewystarczajŃce, bŃdŦ dziağanie mechanizm·w jest 

wadliwe powstajŃce uszkodzenia mogŃ zostaĺ zachowane w postaci zmian strukturalnych 

charakteryzujŃcych siň zwielokrotnieniem (amplifikacjŃ), lub usuniňciem fragment·w 

materiağu genetycznego. 

Cel: Celem prowadzonych badaŒ byğa analiza typ·w zmian zachodzŃcych w kom·rkach 

pod wpğywem wybranych dawek promieniowania jonizujŃcego pod kŃtem odnalezienia 

trend·w zmian w kom·rkach o normalnej i zwiňkszonej wraŨliwoŜci na promieniowanie. 

Metodyka pracy: Dane pochodzŃ z eksperymentu mikromacierzowego z 

wykorzystaniem platformy CytoScan HD firmy Affymetrix dla linii kom·rkowej o normalnej 

i zwiňkszonej wraŨliwoŜci na promieniowanie. Typ powstajŃcych zmian strukturalnych 

okreŜlano jako insercje (w przypadku zwielokrotnienia fragment·w materiağu genetycznego), 

albo delecje (w przypadku usuniňcia fragment·w materiağu genetycznego). Do okreŜlenia 

typu powstajŃcych zmian posğuŨono siň Modelem Mieszanin Gaussowskich (GMM, ang. 

Gaussian Mixture Model) wykorzystujŃc go do zamodelowania rozkğadu SLR (ang. Signal 

Log Ratio) jako sumy trzech skğadowych: skğadowej insercji, skğadowej delecji oraz 

skğadowej braku istotnych zmian. OkreŜlone typy zmian posğuŨyğy do stworzenia trend·w 

odpowiedzi na wybrane, rosnŃce dawki promieniowania jonizujŃcego, kt·re nastňpnie 

pogrupowano w obrňbie linii kom·rkowych.  

Wyniki: W wyniku wykonanej analizy zaobserwowano trendy charakterystyczne dla 

danej linii kom·rkowej (o zwiňkszonej oraz normalnej odpowiedzi na promieniowanie 

jonizujŃce). Pojawiğy siň r·wnieŨ trendy wsp·lne dla obu linii komorkowych, co wskazuje na 

podobieŒstwo w odpowiedzi na promieniowanie jonizujŃce w tych fragmentach genomu.  

 

Acknowledgements: Praca byğa finansowana w ramach grantu Politechniki ślŃskiej 

BK/213/Rau1/2016/t.10 (JP,BR) i projektu NCN Harmonia 2013/08/M/ST/00924 (JP,GA). Obliczenia zostağy 

wykonane z wykorzystaniem infrastruktury GeCONiI (POIG.02.03.01-24-099/13). 
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Profil ekspresji genów w raku brodawkowatym tarczycy w zależności od występowania 

mutacji w genach BRAF oraz TERT 
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Zembala-NoŨyŒska Ewa, CypliŒska Renata, Oczko-Wojciechowska Mağgorzata, JarzŃb 

Barbara 

Rak brodawkowaty tarczycy (PTC) jest pierwszy pod wzglňdem czňstoŜci 

wystňpowania wŜr·d rak·w tarczycy. NajczňŜciej wystňpujŃcŃ mutacjŃ w przypadku tego 

nowotworu jest mutacja BRAF V600E. U czňŜci chorych wystňpuje ona razem z mutacjŃ 

w genie TERT ï C250T oraz C288T ï co ma zwiŃzek ze zwiňkszonŃ agresywnoŜciŃ 

nowotworu. 

W poniŨszym badaniu wykorzystano 54 mikromacierze ekspresyjne Human Gene 1.0 

ST firmy Affimetrix. WŜr·d pr·bek w siedemnastu wystňpowağa jedynie mutacja V600E 

w genie BRAF, a w oŜmiu dodatkowe mutacje w genie TERT (dwie pr·bki z mutacjŃ C250T 

i szeŜĺ C288T). Dane mikromacierzowe zostağy poddane przetwarzaniu wstňpnemu 

z wykorzystaniem algorytm·w fRMA oraz ComBat ï dodatkowy krok przetwarzania byğ 

konieczny ze wzglňdu na wystňpujŃcy w danych efekt serii powstağy na etapie przygotowania 

mikromacierzy. Po przeprowadzeniu analizy gğ·wnych skğadowych na wstňpnie 

przetworzonych danych, w pierwszych dw·ch gğ·wnych skğadowych moŨna byğo 

zaobserwowaĺ grupowanie siň pr·bek ze wzglňdu na obecnoŜĺ oznaczonych mutacji. W 

analizie ekspresji wykorzystano test t-Studenta. Na podstawie wyniku testu wybrano geny 

o istotnej statystycznie (FDR<0.05) r·Ũnicy w ekspresji miňdzy pr·bkami, w kt·rych 

wystŃpiğa mutacja w genie BRAF od tych, w kt·rych nie byğa ona obecna ï wybrano 2623 

geny r·ŨnicujŃce. TakŃ samŃ analizň przeprowadzono por·wnujŃc pr·bki z mutacjŃ tylko 

w genie BRAF z tymi, w kt·rych wystŃpiğa mutacja r·wnieŨ w genie TERT ï 9 gen·w 

okazağo siň mieĺ istotnŃ statystycznie r·Ũnicň w ekspresji. 

Na danych ekspresyjnych policzono dwa wsp·ğczynniki charakterystyczne dla danych 

tarczycowych: Thyroid Differentiation Score (TDS) oraz BRAF-like, RAS-like score (BRS). 

WartoŜci TDS opartego na ekspresji gen·w charakterystycznych dla tarczycy nie wykazağy 

istotnej statycznie r·Ũnicy miňdzy pr·bkami z mutacjŃ w genie BRAF od tych z mutacjŃ 

w genach BRAF oraz TERT (p=0.17). W przypadku BRS na podstawie wizualnej oceny 

heatmapy stwierdzono wyraŦne zr·Ũnicowanie miňdzy pr·bkami z mutacjŃ oraz bez mutacji 

w genie BRAF, przy czym obecnoŜĺ mutacji w genie TERT nie miağa wpğywu na wartoŜĺ 

policzonego wsp·ğczynnika. W analizie gen·w zwiŃzanych z przejŜciem epitelialno-

mezenchymalnym wykazano, iŨ pr·bki r·ŨnicujŃ siň gğ·wnie ze wzglňdu na obecnoŜĺ mutacji 

BRAF V600E, analiza gğ·wnych skğadowych wykazağa r·wnieŨ tendencjň do r·Ũnicowania 

siň pr·bek ze wzglňdu na obecnoŜĺ mutacji TERT. 

PowyŨsza analiza wykazağa tendencje do wystňpowania r·Ũnic w profilu ekspresji gen·w 

w PTC ze wzglňdu na obecnoŜĺ mutacji w genach BRAF oraz TERT, jednakŨe konieczne sŃ 

dalsze badania w celu potwierdzenia tych obserwacji. 

 
ťr·dğa finansowania: projekt ĂNowe narzňdzia diagnostyki molekularnej i obrazowania w indywidualizowanej 

terapii raka piersi, tarczycy i gruczoğu krokowegoò [MILESTONE]: STRATEGMED2/267398 /4/NCBR/2015. 
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Kom·rki macierzyste od wielu lat stanowiŃ interesujŃcy obiekt badaŒ naukowc·w z cağego 

Ŝwiata. Nieograniczona zdolnoŜĺ do podziağ·w i tym samym odbudowy rezerwuaru tych kom·rek w 

organizmie czğowieka a takŨe zdolnoŜĺ do r·Ũnicowania w inne typy spowodowağa, Ũe obecnie z 

powodzeniem kom·rki macierzyste sŃ wykorzystywane w medycynie regeneracyjnej. Udowodniono, 

Ũe poza wysokim potencjağem proliferacyjnym oraz moŨliwoŜciŃ przeksztağcenia siň w inny rodzaj, 

kom·rki macierzyste posiadajŃ takŨe wğaŜciwoŜci stymulujŃce do namnaŨania i poprawň ŨywotnoŜci. 

ADSC to mezenchymalne kom·rki macierzyste pochodzŃce z tkanki tğuszczowej. PosiadajŃ zdolnoŜĺ 

do przeksztağcania siň w wiele typ·w kom·rek. CechŃ charakterystycznŃ jest r·Ũnicowanie siň w 

kierunku osteocyt·w, chondrocyt·w oraz adipocyt·w. Pewne badania wskazujŃ, Ũe mezenchymalne 

kom·rki macierzyste posiadajŃ zdolnoŜĺ do r·Ũnicowania siň nie tylko w kierunku mezodermy, ale 

r·wnieŨ pozostağych dw·ch listk·w zarodkowych. 

Nabğonkowe kom·rki rŃbka rog·wki wykazujŃ ekspresjň marker·w takich jak cytokeratyna 3, 

cytokeratyna 12, koneksyna 43, integryny oraz kadheryny. Biağka te sŃ charakterystyczne dla kom·rek 

juŨ zr·Ũnicowanych, natomiast kom·rki progenitorowe tj. rŃbkowe kom·rki macierzyste (LESC) 

wykazujŃ ekspresje biağek takich jak: cytokeratyna 5, cytokeratyna 19 oraz wimentyna.  

Celem badania jest okreŜlenie czy mezenchymalne kom·rki macierzyste pochodzŃce z tkanki 

tğuszczowej wykazujŃ zdolnoŜĺ do r·Ũnicowania w kierunku kom·rek nabğonka rog·wki. W tym celu 

przeprowadzono hodowlň w ukğadzie kokultury majŃcŃ na celu zaindukowanie r·Ũnicowania. 

Kom·rki linii ADSC (PT-5006, Lonza) hodowano w kokulturze z limbalnymi kom·rkami 

macierzystymi (LESC) wyizolowanymi z rŃbka rog·wki Ŝwini.  Hodowlň prowadzono przez 14 dni. 

Po przeprowadzeniu eksperymentu wyekstrahowano cağkowite RNA z wykorzystaniem odczynnika 

Trizol. Analizň badanych gen·w oceniano technikŃ RTqPCR z wykorzystaniem zestawu SYBR 

GREEN Quanti Tect (Qiagen).  

Analiza wykazağa, Ũe kom·rki macierzyste rŃbka rog·wki juŨ po 14 dniach hodowli w kokulturze 

wpğywajŃ na fenotyp mezenchymalnych kom·rek macierzystych pochodzŃcych z tkanki tğuszczowej. 

Sugeruje to, Ũe byĺ moŨe mogğyby one zostaĺ wykorzystane w regeneracji uszkodzeŒ rog·wki 

jednakŨe wymagana jest dalsza optymalizacja procesu r·Ũnicowania i poszerzenie panelu badania. 
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Wpływ cukrzycy typu 2 na ekspresję genu CD90 w mezenchymalnych komórkach 

macierzystych z tkanki tłuszczowej różnicowanych w kierunku osteoblastów. 
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Mezenchymalne kom·rki macierzyste (MSC, ang. mesenchymal stem cells) 

to somatyczne, niehematopoetyczne kom·rki macierzyste, wykazujŃce wysoki potencjağ 

terapeutyczny. Procedurň ich identyfikacji moŨna przeprowadziĺ na podstawie ekspresji 

biağek powierzchniowych takich jak: CD29, CD44, CD73, CD90 oraz CD105. CD90 (Thy-1) 

to mağa glikoproteina, znajdujŃcŃ siň na powierzchni bğony kom·rkowej licznych kom·rek, 

uczestniczŃca w adhezji oraz komunikacji miňdzykom·rkowej. Biağko to jest waŨnym 

markerem mezenchymalnych kom·rek macierzystych. 

Mezenchymalne kom·rki macierzyste posiadajŃ zdolnoŜĺ do r·Ũnicowania 

siň w kierunku osteoblast·w, chondrocyt·w i adipocyt·w. Obecnie prowadzone sŃ badania 

nad wykorzystaniem MSC w terapii licznych schorzeŒ. W medycynie regeneracyjnej 

wykorzystuje siň zwykle autologiczne MSC, pozyskane z tkanki tğuszczowej pacjenta. 

Takie rozwiŃzanie jest wyjŃtkowo korzystne ze wzglňdu na niskie ryzyko odrzutu 

przeszczepu. Niestety, wiele doniesieŒ naukowych sugeruje, iŨ cukrzyca typu 2 

ma niekorzystny wpğyw na wğaŜciwoŜci proliferacyjne oraz zdolnoŜĺ dyferencjacji kom·rek 

macierzystych, co prowadzi do redukcji ich zdolnoŜci terapeutycznych, a tym samym 

ogranicza moŨliwoŜĺ ich zastosowania w terapii. 

Celem badania byğo wyznaczenie poziomu ekspresji genu kodujŃcego biağko 

powierzchniowe CD90 po 7, 14 oraz 21 dniach r·Ũnicowania MSC, pozyskanych od os·b 

ze zdiagnozowanŃ cukrzycŃ typu 2 oraz os·b zdrowych, w kierunku osteoblast·w. 

Mezenchymalne kom·rki macierzyste pozyskano z tkanki tğuszczowej pacjent·w 

ze zdiagnozowanŃ cukrzycŃ typu 2 leczonych metforminŃ oraz pacjent·w zdrowych. 

Identyfikacjň kom·rek przeprowadzono z zastosowaniem cytometrii przepğywowej 

oraz techniki RT-qPCR. Ekstrakcjň cağkowitego RNA wykonano z zastosowaniem 

odczynnika Trizol, zgodnie z protokoğem producenta. Profil ekspresji genu kodujŃcego biağko 

CD90wyznaczono metodŃ RT-qPCR. Analizň statystycznŃ wynik·w przeprowadzono 

z wykorzystaniem licencjonowanej wersji programu Statistica 12 PL. 

Ekspresja genu kodujŃcego biağko CD90 po 7, 14, i 21 dniach r·Ũnicowania MSC 

w kierunku osteoblast·w maleje w kolejnych dniach hodowli r·ŨnicujŃcej. Dla obydwu 

badanych grup zaobserwowano istotny statystycznie spadek ekspresji genu kodujŃcego biağko 

CD90 podczas r·Ũnicowania siň MSC w kierunku osteoblast·w.  

Uzyskane wyniki wskazujŃ, iŨ cukrzyca typu 2 nie wpğywa na potencjağ oraz zdolnoŜĺ 

do r·Ũnicowania siň mezenchymalnych kom·rek macierzystych w kierunku osteoblast·w. 
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W ostatnim okresie czasu medycyna regeneracyjna stara siň ğŃczyĺ acelularyzowane 

tkanki pochodzenia zwierzňcego z autologicznymi kom·rkami pacjenta. Taka metoda, 

pozwala na zniwelowania ryzyka odrzutu tak skonstruowanego przeszczepu tkanek, kt·rych 

przeszczep autologiczny jest trudny lub nawet niemoŨliwy do wykonania. Acelularyzacja jest 

technikŃ polegajŃca na eradykacji z macierzy kolagenowej natywnych kom·rek, 

pozostawiajŃc rusztowania nadajŃce siň do zasiedlenia nowymi kom·rkami. Jednak 

stosowanie tkanek pochodzenia zwierzňcego niesie ze sobŃ ryzyko przeniesienia patogen·w. 

Jednym z najczňŜciej wykorzystywanych zwierzŃt do roli Ădawc·wò acelularnych tkanek sŃ 

Ŝwinie, jednakŨe na stağe zwiŃzane z ich tkankami sŃ ŜwiŒskie endogenne retrowirusy (PERV) 

mogŃce, w sprzyjajŃcych warunkach, infekowaĺ r·wnieŨ tkanki ludzkie. 

 Niniejsze badanie ma na celu sprawdzenie skutecznoŜci acelularyzacji w usuwaniu 

materiağu genetycznego ŜwiŒskich endogennych retrowirus·w.  

 Tkanki ŜwiŒskie zostağy podane acelularyzacji. Z 12 natywnych i 12 

acelularyzowanych tkanek wyizolowano DNA metodŃ wysalania oraz RNA metodŃ 

fenolowo-chloroformowŃ. Ocenň stňŨenia kwas·w nukleinowych dokonano przy pomocy 

pomiaru spektrofotometrycznego. Wyizolowany materiağ zostağ nastňpnie wykorzystany  jako 

matryca w iloŜciowej reakcji PCR, kt·ra posğuŨyğa do oceny kopii ŜwiŒskich endogennych 

retrowirus·w. 

 Wstňpne wyniki badaŒ wskazujŃ, Ũe proces acelularyzacji nie jest w peğni skuteczny  

w kompletnej eradykacji kwas·w nukleinowych z badanych pr·bek na co wskazujŃ pomiary 

absorbancji i wyniki reakcji RT-qPCR oraz qPCR. 
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Osteogeneza czyli koŜciotworzenie jest naturalnym procesem zwiŃzanym z 

organogenezŃ oraz regeneracjŃ. Kom·rkami odpowiedzialnymi za przebudowň koŜci sŃ 

osteoblasty; kom·rki wywodzŃce siň z kom·rek mezenchymalnych, kt·re tworzŃ osteoid i 

doprowadzajŃ do mineralizacji macierzy kostnej. Bogatym Ŧr·dğem mezenchymalnych 

kom·rek macierzystych jest tkanka tğuszczowa. Problem stanowi jednak potencjağ MSC 

pochodzŃcych od pacjent·w z zaburzeniami metabolicznymi. Badania wskazujŃ, Ũe kom·rki 

macierzyste pacjent·w z cukrzycŃ mogŃ wykazywaĺ mniejsze zdolnoŜci do r·Ũnicowania 

m.in. w kierunku osteoblast·w.  

Celem doŜwiadczenia zr·Ũnicowanie kom·rek macierzystych pobranych z tkanki tğuszczowej 

do osteoblast·w. Otrzymane w ten spos·b osteoblasty mogğyby zostaĺ wykorzystane w 

przypadku nieprawidğowego zroŜniňcia siň koŜci po zğamaniach lub wspomagaĺ przeszczep 

tkanki kostnej. 

Kom·rki macierzyste wyizolowano z tkanki tğuszczowej pacjent·w z cukrzycŃ typu 2 

leczonych metforminŃ (9 pacjent·w) oraz pacjent·w zdrowych (3 pacjent·w). Tkanka 

tğuszczowa zostağa pobrana metodŃ mikrolipoaspiracji na co zostağa wydana zgoda komisji 

bioetycznej ślŃskiego Uniwersytetu Medycznego w Katowicach: 
KNR/0022/KB1/82/II/15/16. Kom·rki hodowano w warunkach standardowych, a nastňpnie 

dodano poŨywki r·ŨnicujŃcej zawierajŃcej: deksametazon, kwas askorbinowy oraz 

ɓglicerofosforan. Identyfikacjň kom·rek przeprowadzono z zastosowaniem cytometrii 

przepğywowej w oparciu o ocenň biağek kodujŃcych markery kom·rek macierzystych: CD73, 

CD90, CD105. Cağkowite RNA wyekstrahowano z zastosowaniem odczynnika Trizol 

zgodnie z zaleceniami producenta. Profil ekspresji genu kodujŃcego biağko CD90 

wyznaczono metodŃ RT-qPCR z wykorzystaniem odczynnika SYBR Green (SYBR Green 

Quantitect RT-PCR Kit, Qiagen). Analizň statystycznŃ wynik·w przeprowadzono z 

wykorzystaniem programu Statistica 12 PL. 

Wyniki wskazujŃ na r·Ũnice w mechanizmie procesu osteogenezy w warunkach in vitro w 

przypadku kom·rek pochodzŃcych od pacjent·w z cukrzyca typu 2 oraz od os·b zdrowych. 

Jednak zmiany te zaleŨŃ od czasu r·Ũnicowania kom·rek MSC. Statystycznie istotne zmiany 

miňdzy grupŃ badanŃ i kontrolnŃ zaobserwowano gğ·wnie po 7 dniach r·Ũnicowania. 

Podobnych efekt·w nie zauwaŨono po 14 i 21 dniach. 
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Biağka szoku cieplnego (ang. heat shock protein, HSP) to biağka opiekuŒcze, kt·re sŃ 

odpowiedzialne za utrzymanie proteostazy kom·rek. W wielu typach ludzkich nowotwor·w 

obserwuje siň nadprodukcjň HSP, co powiŃzano z opornoŜciŃ na leczenie 

przeciwnowotworowe oraz zmniejszonŃ przeŨywalnoŜciŃ. Obserwacje te skğoniğy badaczy, do 

podjňcia pr·b opracowania skutecznych inhibitor·w HSP jako nowych lek·w 

przeciwnowotworowych.  

HSPA2 czğowieka jest sğabo zbadanym przedstawicielem rodziny HSPA (HSP70), 

kt·ra grupuje kilkanaŜcie biağek o wğaŜciwoŜciach cytoprotekcyjnych. Wysoki poziom 

HSPA2 wystňpuje w kom·rkach spermatogenicznych, wyspecjalizowanych populacjach 

kom·rek somatycznych oraz w wielu typach nowotworowych linii kom·rkowych oraz guz·w 

litych. W oparciu o prace innej grupy badaczy uwaŨa siň, Ũe HSPA2 jest zaangaŨowane w 

podtrzymywanie proliferacji oraz nasilanie zdolnoŜci migracyjnych i inwazyjnych linii 

kom·rek nowotworowych o r·Ũnym pochodzeniu (m.in. rak piersi i szyjki macicy). 

We wczeŜniejszych badaniach in vitro wykazaliŜmy, Ũe HSPA2 ulega nadprodukcji w 

liniach kom·rkowych i guzach niedrobnokom·rkowego raka pğuca (NSCLC- Non-small-

celllung carcinoma). Celem niniejszej pracy było zbadanie wpływu białka HSPA2 na 

oporność komórek NSCLC na pochodne platyny, leki cytotoksyczne standardowo 

stosowane w terapii NSCLC. Do stabilnego i silnego obniżenia poziomu HSPA2 w 

kilku liniach komórkowych NSCLC wykorzystaliśmy technologiň interferencyjnego 

RNA. ZaobserwowaliŜmy, Ũe spadkowi poziomu HSPA2 nie towarzyszyğo obniŨenie 

ŨywotnoŜci kom·rek NSCLC, jak teŨ kom·rek wywodzŃcych siň z raka piersi i raka szyjki 

macicy. Nie obserwowaliŜmy takŨe wpğywu obniŨenia poziomu HSPA2 na wraŨliwoŜc 

kom·rek na cisplatynň. Efekt taki obserwowano dopiero po zastosowaniu cisplatyny w 

skojarzeniu z chemicznymi inhibitorami aktywnoŜci biağek rodziny HSPA. OdpowiedŦ 

kom·rek zaleŨağa od cağkowitego poziomu biağek HSPA, rodzaju uŨytego inhibitora oraz 

schematu podania zwiŃzk·w.  

Nasze wyniki sugerujŃ, Ũe obniŨenie poziomu jednego biağka rodziny HSPA, 

prawdopodobnie ze wzglňdu na wystňpowanie zjawiska redundancji, nie zmienia wraŨliwoŜci 

kom·rek NSCLC na cisplatynň. Wydaje siň, Ũe dopiero hamowanie aktywnoŜci grupy biağek 

HSPA, moŨe zwiňkszaĺ chemiowraŨliwoŜĺ kom·rek nowotworowych.  

 
Praca powstağa w wyniku realizacji projektu badawczego o nr DEC-2013/09/B/NZ5/01815 finansowanego ze Ŝrodk·w Narodowego Centrum Nauk. 
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System CRISPR/Cas9 jest sposobem wprowadzania zmian w sekwencji 

nukleotydowej DNA. UwaŨa siň, Ũe jest szybszy, taŒszy i bardziej dokğadny niŨ poprzednie 

techniki edycji DNA. W naszych badaniach wykorzystaliŜmy system CRISPR-Cas9 firmy 

Clontech (z wektorem kodujŃcym biağko czerwonej fluorescencji oraz nukleazň Cas9) w celu 

usuniňcia w kom·rkach linii HECa10 sekwencji HSE (heat shock element) w drugim intronie 

genu Pmaip1, bňdŃcej miejscem wiŃzania czynnika transkrypcyjnego HSF1. ZastosowaliŜmy 

dwie sekwencje guide RNA (druga sekwencja zostağa wprowadzona w wektorze kodujŃcym 

biağko zielonej fluorescencji), flankujŃce sekwencjň HSE (tzw. double nickase). Celem 

eksperymentu byğo potwierdzenie, Ũe obserwowana po szoku termicznym aktywacja genu 

Pmaip1 zaleŨy od wiŃzania HSF1 do sekwencji HSE obecnej w intronie.  

Kom·rki HECa10, do kt·rych wprowadzono sekwencje kodujŃce guide RNA 

sortowano za pomocŃ cytometru na podstawie czerwonej i zielonej fluorescencji. PoniewaŨ w 

cağkowitej puli tak otrzymanych kom·rek delecja fragmentu DNA dğugoŜci 42bp nie byğa 

widoczna, wyprowadzono klony z pojedynczych kom·rek, co jest rutynowŃ procedurŃ 

zalecanŃ w systemie edycji gen·w metodŃ CRISPR/Cas9. Uzyskano i przetestowano za 

pomocŃ PCR (pod kŃtem delecji HSE) 30 klon·w. Jedynie w kilku klonach zaobserwowano 

skr·cenie jednego z docelowych alleli sugerujŃce hemidelecjň. Wykonano sekwencjonowanie 

metodŃ Sangera produktu PCR wok·ğ spodziewanej delecji w szeŜciu klonach, kt·re 

wykazağo, Ũe jedynie w jednym klonie zostağa usuniňta sekwencja HSE w jednym z alleli, 

natomiast w czterech doszğo do naciňcia i naprawy DNA, bez delecji sekwencji HSE.  

Uzyskany klon z hemidelecjŃ sekwencji HSE wykazuje dwukrotnie obniŨonŃ 

zdolnoŜĺ do indukcji Pmaip1 pod wpğywem szoku termicznego w por·wnaniu do kom·rek 

typu dzikiego. Efekt ten wydaje siň byĺ niespecyficzny, gdyŨ pozostağe linie kom·rkowe 

uzyskane z pojedynczych kom·rek charakteryzujŃ siň r·wnieŨ zmniejszonŃ zdolnoŜciŃ do 

indukcji ekspresji Pmaip1 przez szok termiczny (ale nie przez kamptotecynň, kt·ra dziağa za 

poŜrednictwem p53).  TakŨe geny Hsp70, Hsp105 i Hsp25 (Hspa1, Hsph1, Hspb1) sŃ 

znacznie sğabiej indukowanie. PrawdopodobnŃ przyczynŃ tego efektu moŨe byĺ utrata 

heterogennoŜci po selekcji pojedynczych kom·rek. Ocena wpğywu HSF1 na ekspresjň 

Pmaip1 z uŨyciem tego modelu badawczego nie przyniosğa rozstrzygajŃcych rezultat·w.  

 

Praca finansowana ze środków Narodowego Centrum Nauki, nr grantu 2014/13/B/NZ3/04650  
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HSF1 (ang. Heat Shock Factor 1) jest czynnikiem transkrypcyjnym aktywowanym pod 

wpğywem stresu Ŝrodowiskowego, co prowadzi do wzmoŨonej ekspresji biağek HSP (ang. 

Heat Shock Proteins). HSP to biağka opiekuŒcze, biorŃce udziağ w fağdowaniu innych biağek 

i chroniŃce kom·rki przed apopotozŃ wywoğanŃ dziağaniem stresu. W wielu typach 

nowotwor·w HSF1 i HSP ulegajŃ zwiňkszonej ekspresji. Wykazano, Ũe HSF1 moŨe wspieraĺ 

transformacjň nowotworowŃ, a takŨe uğatwiaĺ przetrwanie zmienionych nowotworowo 

kom·rek modulujŃc ŜcieŨki sygnağowe zwiŃzane ze wzrostem i proliferacjŃ kom·rek, 

apoptozŃ, metabolizmem oraz ruchliwoŜciŃ kom·rek. 

Celem prowadzonych badaŒ jest zrozumienie roli HSF1 w nowotworowej transformacji 

kom·rek piersi indukowanej 17ɓ-estradiolem (E2). Wykorzystujemy dwie nietumorogenne 

linii kom·rkowe wywodzŃce siň z gruczoğu piersiowego, MCF10a oraz MCF12a. Linie te, 

mimo, Ũe zostağy wyprowadzone w podobny spos·b, r·ŨniŃ siň morfologicznie. 

WykazaliŜmy, Ũe MCF12a majŃ niekt·re cechy kom·rek mezenchymalnych (ekspresja 

wimentyny), a w hodowli tr·jwymiarowej (3D) tworzŃ bardziej rozproszone struktury niŨ 

kom·rki MCF10a. W obu liniach obniŨyliŜmy ekspresjň HSF1 za pomocŃ swoistych shRNA. 

W kom·rkach MCF10a prowadziğo to do zmniejszenia tempa proliferacji, oraz do utraty 

zdolnoŜci tworzenia struktur przestrzennych w warunkach 3D. Pod koniec trzeciego tygodnia 

hodowli 3D kom·rek MCF10a z obniŨonŃ ekspresjŃ HSF1 obserwowano raczej obumierajŃce 

organoidy, a nie w peğni zr·Ũnicowane struktury pňcherzykowe. ObniŨenie ekspresji HSF1 w 

kom·rkach MCF12a nie zmieniağo tempa proliferacji, lecz kom·rki zaczynağy tworzyĺ 

bardziej zr·Ũnicowane struktury pňcherzykowe w hodowli 3D. BadajŃc wz·r ekspresji biağek 

zwiŃzanych z przejŜciem nabğonkowo-mezenchymalnym, zaobserwowaliŜmy obniŨenie 

ekspresji wimentyny w kom·rkach MCF12a z wyciszonŃ ekspresjŃ HSF1. Zwiňkszenie 

ekspresji HSF1 poprzez wprowadzenie cDNA kodujŃcego HSF1 za pomocŃ systemu 

lentiwirusowego do kom·rek MCF10a prowadziğo do zwiňkszenia ekspresji wimentyny 

i obniŨenia ekspresji E-kadheryny (marker kom·rek nabğonkowych). Uzyskane wyniki 

sugerujŃ, Ũe HSF1 moŨe wspieraĺ przejŜcie kom·rek piersi do fenotypu mezenchymalnego 

uğatwiajŃcego tworzenie przerzut·w w nowotworach.    

 

Praca finansowana ze Ŝrodk·w Narodowego Centrum Nauki, nr grant·w 2014/13/B/NZ7/02341, 

2015/17/B/NZ3/03760. 

   

 



Platforma zdalnego testowania 

hipotez i analizy danych biomedycznych 

 

 

50 
 

 

 
 

Uprzejmie prosimy o wypełnienie danych do wystawienia faktury i przekazanie 

ich drogą elektroniczną lub osobiście w trakcie konferencji, organizatorowi: 

dr Jackowi Rogolińskiemu 

rogolinski@io.gliwice.pl 

 

 

 

 

Dane do faktury za uczestnictwo w konferencji: 

 

 

0ÅčÎÁ .ÁÚ×Á )ÎÓÔÙÔÕÃÊÉ 
 

Miasto  Kod 
pocztowy 

 

Ulica/Aleja/Plac  Nr  

NIP  

)ÍÉö É .ÁÚ×ÉÓËÏ 5ÃÚÅÓÔÎÉËÁ  

7ÁÒÔÏĢç ÐÏÎÉÅÓÉÏÎÅÊ ÏÐčÁÔÙ  

 

 

 

 

 

 

 

mailto:rogolinski@io.gliwice.pl


Platforma zdalnego testowania 

hipotez i analizy danych biomedycznych 

 

 

51 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


