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Opis Projektu:

Zwtdknienie watroby towarzyszy przewlektym chorobom watroby o rdinej etiologii i ma wysoka
czestos¢ wystepowania w populacji, poniewaz wiele przyczyn lezacych u jego podstaw jest
powszechnych. Tkanka wtdknista, sktadajgca sie gtéwnie z kolagenu, zastepuje normalng tkanke
funkcjonalng narzadu, zaburzajgc jego strukture i funkcje. Skutkuje to usztywnieniem narzadu,
przewlektym stanem zapalnym i utratg hepatocytéw. Gtéwnymi winowajcami zwtdknienia sg komaorki
gwiazdziste, wyspecjalizowane perycyty watroby, ktére po uszkodzeniu aktywuja sie i rozpoczynajg
produkcje kolagenu. Wptyw mikrobioty jelitowej na zdrowie cztowieka jest niezaprzeczalny. Watroba
jest szczegodlnie interesujgca w kontekscie mikrobioty ze wzgledu na jej ekspozycje na produkty
pochodzenia bakteryjnego. Wraz ze sktadnikami odzywczymi ze strawionego pokarmu, czgsteczki i
metabolity pochodzace z mikrobioty docierajg do watroby poprzez krazenie wrotne. To sprawia, ze
watroba jest wyjatkowo narazona na dziatanie mikrobioty, bez bezposredniego kontaktu z zywymi
bakteriami. Nie jest jasne, ktére sygnaty z mikrobioty wptywajg na komérki gwiazdziste watroby,
napedzajac reakcje profibrotyczne.

Cel projektu:

Nadrzednym celem tego projektu jest zbadanie mechanizmoéw aktywacji komdrek gwiazdzistych
watroby, ich roli w zwtéknieniu watroby oraz wptywu mikrobioty na te procesy, w celu
zidentyfikowania potencjalnych sposobdw leczenia i kandydatéw na leki. Potencjalny doktorant bedzie
miat do wyboru dwie $ciezki badawcze: (1) wielo-omowg analize proceséw witdknienia w gospodarzu,
ktéra obejmuje gtéwnie genomike (RNAseq, genomika pojedynczych komodrek) oraz (2) analize wptywu
mikrobioty, ktdra obejmuje analizy mikrobioty jelitowej, w tym dane sekwencjonowania Illlumina i
nanopore.

Wymagania:

e Tytut magistra lub magistra inzyniera biologii, biotechnologii, inzynierii, informatyki, matematyki,
fizyki lub dziedzin pokrewnych
e Zainteresowanie biologig molekularng, mikrobiologig i fizjologig
e Biegta znajomos¢ jezyka angielskiego w mowie i pismie
e Doskonate umiejetnosci interpersonalne, inicjatywa, dobra organizacja pracy, umiejetnosé
wspotpracy
e Praktyczne doswiadczenie w pracy laboratoryjnej - wczesniejsze doswiadczenie w ponizszych
technikach bedzie atutem (ale nie warunkiem koniecznym):
o Tworzenie bibliotek sekwencjonowania (lllumina, ONT. RNAseq, genomika pojedynczych
komodrek, metagenomika)
o Hodowle komdrkowe (linie komdrkowe, organoidy, techniki modyfikacji linii komdrkowych
oparte na CRISPR)
o Mikrobiologia (hodowla izolatéw bakteryjnych, fenotypowanie, praca z bakteriami
w warunkach beztlenowych)
o Praca z modelami mysimi (handling, zastrzyki, sondowanie, sekcja, perfuzja)
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o FACS, sortowanie komodrek
e umiejetno$¢ kodowania w R i/lub Pythonie, doswiadczenie w data science bedy dodatkowym

atutem
e wczesdniejsze doswiadczenie w analizie danych sekwencjonowania lub pisaniu pipeline-éw bedzie

dodatkowym atutem
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