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1. Uvod

Od objevu prvni malé nekodujici RNA (ncRNA,
z angl. non-coding RNA) bylo popsano jiz mnoho riznych
druhti téchto molekul. Mezi hlavni velké skupiny patii
miRNA (z angl. microRNA, pievazné 22-25 nt)' a siRNA
(zangl. small interfering RNA, zpravidla 19-21nt
s vyjimkou rostlinnych siRNA, které jsou del3i, cca 21-24 nt)’.
Prehled dosud znamych lidskych ncRNA je uveden
vtabulce I. Tyto kratké molekuly jsou produkovéany
z delSich dvoutetézcovych RNA nebo z vlasenek RNA
pomoci komplexu Dicer (obr. 1), nasledn¢ se za pomoci
Argonaut proteini vazou na komplementarni useky
mRNA, coz vede k posttranskripénimu umlceni geni.
Zminovany komplex malé ncRNA a Argonaut proteinu se
nazyva RISC (z angl. RNA-Induced Silencing Complex)
a v piipadé miRNA zpravidla inhibuje translaci, zatimco
v ptipad€ siRNA degraduje cilovou mRNA. Pfedpoklada
se, ze jednotlivé miRNA mohou regulovat nékolik mRNA
a kazdd mRNA muize byt cilena vice miRNA, coz ukazuje
na komplexnost dilezité regulacni role téchto molekul.
Rizné miRNA ovliviiuji hladinu transkripénich faktort
fady gent a tim reguluji metabolickou homeostazu clove-
ka. Naptiklad miRNA-122 produkovana zejména v jatrech

reguluje expresi nékolika genti zodpovédnych za biosynté-
zu cholesterolu. Navic hraje roli i v diferenciaci hepatocy-
th. Dalsi miRNA, miRNA-33a, ovliviiuje hladinu klic¢o-
vych enzymi pfi tvorbé mastnych kyselin a homeostazy
lipidt. Jednim ze spole¢nych faktord této regulace je zfej-
mé NAD'-dependentni-histondeacetylasa SIRT6, ktera je
dilezitym regulatorem metabolismu glukosy a odolnosti
ke stresu. Dalsim cilem této miRNA je kinasa regulujici
hladinu bunééné energie piiodezveé na energeticky stres
(napf. vysoky pomér intracelularnho AMP k ATP), kdy
tlumi energeticky naro¢né déje jako je syntéza mastnych
kyselin a cholesterolu. Zaroven aktivuje P-oxidaci mast-
nych kyselin a piijem glukosy pro zvySeni produkce ATP.
Navic miRNA-33a moduluje jeden ze stupni insulinové
signalizace a tak i glukosovou homeostazu. Dal§i miR-
NA, miRNA-375, produkovana v pankreatickych burnkach,
reguluje tvorbu Langerhansovych ostrivkd. Tato miRNA
ma ziejmé dudlni funkci, nebot’ spolecné s miRNA-124a
blokuje vezikularni funkci a tim sekreci insulinu.

Z vyse uvedeného je patrné, Ze malé ncRNA maji
fadu funkeci. I pfes sofistikované laboratorni metody a pfi-
stroje je izolace a charakterizace novych nekodujicich
molekul limitujicim faktorem jejich porozuméni.

2. Metody identifikace novych ncRNA

V soucasné dob¢ se predpoklada existence tisict lid-
skych miRNA, avsak popsano jich bylo pouhych nékolik
set (~1900). Izolace a charakterizace novych ncRNA tak
hraje vyznamnou roli v hledani souvislosti mezi jejich
existenci a fadou funkei. Zpiisob ptipravy vzorku a extrak-
ce miRNA maji veliky vliv na vysledek. Kvalitni extrakt
miRNA lze ziskat napf. z bunécné linie, Cerstvé tkané,
plasmy, mo&i a jinych t&lnich tekutin®.

Nekteré specifické vlastnosti miRNA molekul vSak
zt€zuji jejich detekei a kvantifikaci. Naptiklad délka 22 nt
nestaci pro pripojeni tradi¢nich primert, které se navrhuji
pro reverzni transkripci a PCR (cit.>). Navic miRNA tvoii
pouze velmi malou ¢4st celkové hmoty RNA, a tudiZ musi
byt selektivné zjiSt€ény mezi ostatnimi. I pies tyto pro-
blémy mohou byt zpravidla miRNA detegovany tradi¢nimi
metodami, jako jsou northern blot, RT-PCR (z angl. rever-
se transcription polymerase chain reaction), ¢i metodami
vyuZivajicimi mikro¢ipy® a vysokokapacitni sekvenovani.
Vybér metody zavisi na ucelu analyzy, cené, pfesnosti
metody a mnoZstvi vzorku®.

Nejcasteji pouzivanou metodou je RT-PCR, pfi které
se reverzni transkripci pfevede miRNA na cDNA, ktera je
nasledné amplifikovana pomoci qPCR (z angl. quantitative
polymerase chain reaction). miRNA vSak postradaji poly(A)
konce, které jsou u eukaryotnich mRNA vyuzivany pro
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Tabulka I
Prehled doposud popsanych lidskych ncRNA a jejich funkci
Typ Podtyp Funkce *
genomova , . . w1y . :
tRNA - — nese doménu antikodonu a k nému pfislusnou aminokyselinu
mitochondrialni
5S velka podjednotka ribosomu, transkribovana v jadre
RNA 5,88 velka podjednotka ribosomu, transkribovana v jadérku
r
18S mala podjednotka ribosomu, transkribovana v jadérku
28S velké podjednotka ribosomu, transkribovana v jadérku
[ljll’ 122’ 4,3, 6, 4atac, 6atac, tvorba spliceosomu a jeho umisténi pobliz intronu
% asociovana s funkei proteinu Ro (faktor regulujici replikaci
snRNA chromosomalni DNA)
7SK modifikace proteint na inhibitory kinas (zastaveni elongace
transkripti)
u7 post-transkripéni modifikace histonové mRNA
H/ACA box L L )
zrani a post-transkripéni modifikace mRNA
snoRNA C/D box
scaRNA biogeneze snRNP v Cajalovych téliscich
MmiRNA 22-25 nt, podili se na regulaci genové exprese, na zakladé
své komplementarity k usekiim mRNA ovliviiuje jejich translaci
SiRNA 19-21 nt, rostlinné 21-24 nt, jako soucast RISC komplexu degraduje
komplementarni mRNA
. 26-30 nt, interaguje s proteinem Piwi, epigeneticka i post-transkripéni
piRNA
kontrola exprese
SRP RNA (nebo téz 7SL 1 1A A A s .
RNA & 6S RNA) 300 nt, napomaha skladani SRP a jeji interakci s ribosomem
TERC RNA soucast kompon’entu telc?me’:rasy, slouzi jako templat pro replikaci
IncRNA telomer reverzni transkripci
vaultRNA 80-150 nt, soucast velkého ribonukleoproteinového komplexu
VAULT, ovliviiuje procesy intracelularniho transportu
XIST hlavni efektor procesu inaktivace X chromosomu
60 nt, fizena post-transkripéni modifikace (zdména nukleotidi) u t-, r-,
gRNA L
m- 1 miRNA
soucasti katalytického mista enzymu ribonukleasy P, ktera §tépi RNA
P na tRNA, navic je zapotiebi pro efektni transkripci dalsich malych
RNase RNA ncRNA (napf. 5S RNA, SRP RNA a U6 snRNA)
MRP inicia¢ni role pii mtDNA replikaci, v jadfe je zapojena do maturace
pre-rRNA, kde $tépi spacer 1 mezi 18S a 5,8S
tiRNA vznikaji roz§tépenim tRNA pfi stresu

*Je-li to vyznamnym parametrem, je uvedena i lokalizace a velikost

navéazani univerzalnich oligo-T primerd. U miRNA se tedy zici jako univerzalni revezni primer. Ve druhém ptipad¢ je
pouziva bud’ enzymové pripojeni poly(A) konce nebo syn- synteticky vlasenkovy primer navrzen tak, ze na 3’ konci
teticky vlasenkovy primer*”. V prvnim ptipadé dojde obsahuje nékolik specifickych bazi komplementarnich
k prodlouzeni 3’ konce miRNA o né¢kolik adenosint, na k 3" konci miRNA a v misté smycky potom nese sekvenci
které se poté vaze komplementarni oligo-T sekvence slou- pro piipojeni univerzalniho reverzniho primeru. Pro zvyse-
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Obr. 1. Mechanismy regulujici produkei a funkei proteinu Dicer produkujiciho miRNA a siRNA. Dicer i pre-miRNA vznikaji
v jadfe, odkud jsou transportovany exportinem 5, jehoz saturace je limitujicim krokem pii vzniku miRNA. Zatimco Dicer hraje hlavni roli
pfi Stépeni molekul pre-miRNA na rizné miRNA v cytoplasmé, byly popsany jiz i miRNA regulujici funkci samotného Diceru. Béhem
apoptozy ztraci Dicer svou RNasovou aktivitu katalytickym $tépenim kaspasou a nabyva DNasovou funkci pro §tépeni chromosomalni

DNA (upraveno dle*?)

ni specifity se vyuzivaji i TagMan sondy ¢i knihovna uni-
verzélnich sond (UPL, zangl. Universal Probe Library,
Roche). Avsak ob¢ tyto alternativy u rostlinnych miRNA
Casto znesnadiluyje methylace termindlni ribosy ve
3’ pozici.

Dalsi moznosti detekce miRNA jsou mikroCipy, které
byly pouzity jako jedna z prvnich metod k paralelni analy-
ze velkého poctu miRNA. Bylo vyvinuto nékolik variant
této metody, vcetné¢ fluorescenéniho znaceni miRNA
v biologickém vzorku pro naslednou hybridizaci s DNA
sondami na ¢ipu. miRNA mikro€ipy jsou levnéjsi oproti
ostatnim metoddm pouzivanym k profilovani a neomezuji
podet paralelnich méfeni®.

NGS (z angl. next-generation sequencing) je nejvyu-
zivangjs$i metodou pii profilovani miRNA. Nejprve je nut-
né piiprava cDNA knihovny ze vzorku RNA, ktera je na-
sledovana masivnim paralelnim sekvenovanim vsech
¢DNA (cit.*). V sou¢asné dobé& se velmi rozvijeji i metody
zalozené na pouziti sond znadenych nano&asticemi’, izo-
termalni amplifikace®, elektrochemické metody” a dalsi.

3. Potencialni vliv pfitomnosti miRNA
v potravé na lidsky organismus

Slozky obsazené v potravé jako vitaminy a sekundar-
ni metabolity rostlin jsou nékdy oznacovany za regulatory
mnozstvi miRNA (cit.'”"). Rostliny, stejné jako Zivogi-
chové, maji hojné zastoupeni miRNA ve vsech pozivatel-
nych tkanich, coZ naznacuje mozny vliv dietdrnich miRNA
na organismus, zejména predpokladame-li, Ze rostlinné
miRNA by mohly plsobit v cilovém organismu stejné jako
zivocisné endogenni miRNA, u kterych postacuje pouze
¢astecnd komplementarita k ovlivnéni cilového genu. Na-
vic jsou nékteré miRNA stabilni pti vafeni a jsou také
odolné vici enzymovému rozkladu v gastrointestinalnim
traktu a v séru. Bylo prokazano, ze malé ncRNA molekuly
mohou byt mobilni nejen napfi¢ organismem, ale i mezi
organismy. Ve druhém piipadé se RNA interference Siii
bud’ mezi stejnymi druhy, jako je tomu naptiklad pii koje-
ni novorozenct, kterym je matefskym mlékem piedavana
miRNA-21 aktivujici procesy bunécného déleni a vyvoje
novorozence’, nebo mezi odlidnymi druhy rostlin napade-
nych jinou, parazitujici rostlinou. V nedavné dobé byla
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publikovana zjisténi, Ze v krevnim séru cloveéka i zvitat lze
nalézt i exogenni rostlinnou miRNA v mnozstvi tmérném
davce a asu expozice'’. Dietarni pijem mize tedy teore-
ticky ovlivnit bunééné pochody regulaci exprese gent
hostitelského organismu'*'* "7, Toto mezidruhové umléeni
genu bylo popsano napt. u miRNA168a z ryze, ktera snizi-
la expresi LDLRAPI1 (z angl. low-density lipoprotein re-
ceptor adaptor protein 1) proteinu v mysich jatrech a tim
snizila mnozstvi LDL (z angl. low-density lipoprotein),
které se z krevniho feCiSté pienaSeji do jaternich bunék.
LDL je hlavnim lipoproteinem krevni plasmy, ktery nese
cholesterol a hraje tak kliCovou roli v rozvoji aterosklero-
zy. Snizeni mnozstvi LDLRAPI v jatrech zpisobilo snize-
nou endocytézu LDL jaternimi butikami atim omezilo
odstrafiovani LDL z plasmy'*'”.

Kolem vyznamu dietarnich xeno-miRNA vsak stale
zustava tada nezodpovézenych otdzek. Napf. zda pocet
kopii miRNA ve stravé mlze byt dostatecny, aby vyvolal
odezvu v organismu prijemce, uvazime-li aspekt stability
a uéinnost absorpce v zazivacim traktu, specifitu u€inku atd.
Navic byla vySe citovana prace tykajici se miRNA168a
z ryze posléze zpochybnéna kvuli nepfesvédcivym datiim,
kterd se nepodafilo v jinych laboratofich reprodukovat.
Z predpokladanych nckolika tisic rostlinnych miRNA
(cit.') jich bylo v krevni plasm& zvifat a &lovéka dosud
detegovano pouze nékolik. To ov§em muize byt zpiisobeno
nizkym detekénim limitem aktudlné vyuzivanych analytic-
kych metod, napfiklad kvili 2'-O-methylaci 3’ koncové
ribosy rostlinnych miRNA a tim sniZené G¢innosti ligace
adaptorovych oligonukleotida'.

Nekolik studii se zabyva také tim, jaky vliv mohou
mit rostlinné miRNA na organismus, ktery je pfijima. Jed-
nim z diskutovanych vlivi je chemopreventivni Gcinek,
kdy miRNA spousténim imunitni odpovédi minimalizuji
tvorbu tumort. Lze tedy predpokladat, Ze pozivani pokrmt
z n¢kterych rostlin by mohlo byt ekonomickou a pfirodni
aplikaci miRNA napf. s tumor supresorovou funkci'®.

Je ale nutné zvazit i mozna rizika, ktera nové RNA
technologie pfinaseji v souvislosti s ovlivnénim exprese
genll piijmem cizorodé miRNA. Agrobiotechnologové
modifikuji plodiny k produkci vys$siho mnozstvi novych
malych RNA, aby dosahli vyssich vytézka nebo zabranili
onemocnéni péstovanych plodin (timto tématem se po-
drobngji zabyva napt. souhrnny &lanek®). Lze tézko pred-
vidat, jaky mohou mit tyto neptivodni miRNA vliv na kon-
zumenty. Soucasné dogma tvrdi, ze konzumace dietarnich
RNA nem4 7adny vliv na lidské zdravi®' a prace ukazujici,
7e dietarni miRNA ovliviiuji genovou expresi>® jsou
zpochybiiovany a dosud nebyly védeckou komunitou
obecné piijaty. To zejména kvili pfili§ nizké koncentraci
dietarnich miRNA na to, aby mély vyznamny regulacni
vliv a také vzhledem k malému mnozstvi vzorki
v publikovanych studiich.
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4. Indukce tvorby lidskych miRNA biologicky
aktivnimi molekulami z potravy

V nedavné dobé se stale castéji objevuji publikace
ukazujici, Ze n€které latky v potravinach specificky zvySu-
ji hladinu nékterych lidskych miRNA. Naptiklad dlouho-
dobé podavany extrakt z vinnych hroznii zvysil hladinu
imunomodulacnich miRNA; konkrétné snizoval expresi
kli¢ovych prozanétlivych cytokind™. Autofi zde piipisuji
hlavni roli resveratrolu pritomnému v extraktech. Dal§im
ptikladem je dieta s vysokym podilem mandli a vlaSskych
otecht, ktera vedla k navyseni hladiny fady miRNA. Toto
navySeni bylo pfisuzovdno polynenasycenym mastnym
kyselinam (PUFA, zangl. polyunsaturated fatty acids)
pfitomnym v mandlich. PUFA v rybim tuku snizily i di-
sledky alkoholem nevyvolané jaterni steatdozy u pokusnych
krys®. Toto onemocnéni je spojovano s tzv. metabolickym
syndromem a trpi jim zejména lidé ve vyspélych zemich.
V souvislosti s hepatoprotektivnim ¢inkem spojenym
s miRNA byl také publikovan pozitivni vliv methioninu
a cholinu.

5. ncRNA jako biomarkery a jejich potencialni
aplikace v terapii

Exprese miRNA je tkanové specifickd a v mnoha
pripadech definuje fyziologickou podstatu buiiky. Zmény
jejich exprese maji za nasledek fenotypy fady onemocné-
ni*’. Souvislost miRNA s nemocemi je ziejma jiZz od roku
2002, kdy bylo poprvé prokazano, ze vétSina pacientl
trpicich chronickou lymfocytarni leukémii ma deletovany
gen miRNA-15 &i 16 nebo utlumenou jejich expresi®®. Za
pomoci vysokokapacitnich technik, mikro¢ipti a sekveno-
vanim nové generace bylo pozdéji dokazano, ze deregula-
ce riznych miRNA nastava u témét vSech typt lidské ra-
koviny®™? a specificky prikaz hladiny exprese miRNA
mize slouzit k diagnostickym a prognostickym ugelam?®®>*.
Nekteré miRNA pisobi jako nadorové supresory, nebot
zpiisobuji specifickou degradaci mRNA onkogent™. Jako
priklad takovychto tumor supresorovych miRNA mutizeme
uvést klastr miRNA-15a a miRNA-16-1, miRNA z rodiny
let-7 nebo zrodiny miRNA-34 (cit.??%). Klastr miRNA-
-15a/16-1 cili na antiapopticky protein BLC2, jehoz mnoz-
stvi je Casto zvySeno v fad€ typl rakoviny zahrnujicich
i leukemii a lymfomy. AvSak nékteré miRNA maji misto
supresorové role iroli karcinogenni. Jedna z nejlépe cha-
rakterizovanych onkogennich miRNA je miRNA-21, jejiz
exprese je zvysena téméf u viech typt rakoviny’’. Bylo
prokéazano, ze zvySena exprese miRNA-21 indukuje pre-B
buiiky mysiho lymfomu®® nebo zvysuje metastazy kolorek-
talni rakoviny cilenim proteinu 4 zodpovédného za progra-
movanou buné&énou smrt®®. Podobné je také hladina tran-
skripce klastru miRNA-17~92 leziciho na 13. chromo-
somu Casto zvySena v piipadé ruznych druhli rakoviny
zahrnujicich lymfom, rakovinu plic, prsu, zaludku, stfeva
a pankreatu®’. Dale bylo dokazano, 7e n&které miRNA



Chem. Listy /13, 3-9 (2019)

mohou fungovat specificky jako aktivatory nebo supresory
metastaz’’. Piiklady miRNA, které aktivuji promotory
genll souvisejicich s metastazovanim, jsou miRNA-9,
miRNA-10b, miRNA-103, miRNA-107, miRNA-373
a miRNA-520c, zatimco miRNA-31, miRNA-34a,
miRNA-126, miRNA-200, miRNA-206 a miRNA-335
funguji jako supresory metastdz pomoci rozsahlého me-
chanismu, ktery vétSinou funguje na principu regulace
migrace a invaze rakovinnych bundk*. Dalgi informace
o zapojeni miRNA pfi vzniku rakoviny je mozné najit
napf. v publikaci®.

Bylo zjisténo, ze také viry obsahuji své miRNA mole-
kuly. Byly objeveny u polyomaviru®, adenovira** a néko-
lika typt herpesvira®. Kromé& toho, Ze virus pfinese do
hostitelské buriky vlastni miRNA, existuje velké riziko, ze
dokaze prizptisobit bunééné miRNA své vlastni potiebé
pro pieziti. Ackoliv neni exprese né€kterych bunécnych
miRNA piimo regulovana virem, udrzeni jejich intracelu-
larni hladiny je stéZejni pro virovou infekci a replikaci.
Napriiklad vysoka hladina miRNA-122 v jatrech je nutna
pro replikaci viru hepatitidy C in vitro i in vivo, ackoliv
virova infekce ani jeji replikace neovliviiuji transkripci
této miRNA (cit.?®).

Deregulace miRNA je casto asociovana i s dalSimi
lidskymi nemocemi, jako jsou kardiovaskularni onemoc-
néni, poruchy centralniho nervového ¢i imunitniho systé-
mu, nebo metabolické poruchy®®™*, coz kvalifikuje tyto
molekuly jako potencidlni cile pro vyvoj novych terapii.
U nékolika autoimunitnich onemocnéni, zahrnujicich roz-
trouSenou sklerézu (RS), lupus erythematosus, diabetes
mellitus typu I i I a dalsi, byla prokazana souvislost
s bun&tnou hladinou miRNA (cit.*). Konkrétné bylo zjisté-
no, ze exprese mMiRNA-145, miRNA-34a, miRNA-155
amiRNA-326 se li§i u pacientli s roztrouSenou sklerézou
od kontrolnich zdravych jedinct®, pticemz zvySovani
mnozstvi miRNA-326 bylo imérné zavaznosti RS (cit.”").
Byly popsany i dalsi miRNA souvisejici s RS: miRNA-103,
miRNA-107, miRNA-122, miRNA-144, miRNA-146a,
miRNA-150, miRNA-182, miRNA-200a, miRNA-200b,
miRNA-429 a predpoklada se existence dalgich.

Zjisténi, ze se miRNA podili na diferenciaci nervo-
vych bun¢k a celkovém vyvoji mozku, vedlo védce
k predpokladu, Ze by pravé tyto molekuly mohly vést
k ziskani stale chybgjicich 1€kt na neurodegenerativni
onemocnéni’' jako napf. Parkinsonova, Alzheimerova
nebo Huntingtonova choroba. Napiiklad systematické
profilovani miRNA mononuklearnich bunék periferni krve
pacientd s Parkinsonovou chorobou prokazalo souvislost
miRNA-30b, miRNA-30c a miRNA-26a s timto onemoc-
nénim®®. Pribéh neurodegenerativnich chorob je komplex-
nim procesem, ktery je ¢asto ovlivnén kombinaci genetic-
kych, molekularnich a environmentalnich vlivi. Ackoliv
jsou ruzné typy neurodegenerace stile malo pochopeny,
soucasné pokroky v tomto oboru zacaly odkryvat mecha-
nismy, které maji vliv na apoptézu nervovych bunék. Ob-
jeveni miRNA jako klicovych regulatori diferenciace
kmenovych bunék, neurogeneze, proliferace nervovych
bunék, riistu neuritll, formovani synapsi a synaptické plas-
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ticity neodhalilo pouze jejich zapojeni do vyvoje nervové
soustavy, diferenciace a neurodegenerace, ale umoziuje
vyuziti miRNA také jako biomarkert®'.

Nékteré pre-/klinické studie zamétené na terapii po-
moci miRNA jiz byly zahajeny. V soucasné dob¢ je zhru-
ba 20 1é¢iv na bazi nekodujicich RNA ve fazi klinickych
studii. VétSinou se jedna o siRNA, jedinou miRNA, ktera
je jiz v této fazi testovani, je inhibitor miRNA-122 znamy
pod komer&nim nazvem Miravirsen". Létiva na bézi miRNA
jsou navrhovéna tak, ze snizuji expresi nebo blokuji funkci
onkogennich miRNA nebo naopak zvySuji expresi téch
miRNA, které maji tumor-supresorovou funkci®’. Vzhle-
dem k tomu, Ze rakovina je zptisobena poskozenim nékolika
gentl, je vyhodou terapeutik na bazi miRNA jejich cileni na
nékolik genti zahrnutych ve vyvoji rakoviny”'.

Stale vice se hovoii o mozném efektu miRNA obsa-
zenych v 1é¢ivych bylinach. Pravé miRNA by totiz mohly
byt divodem, pro¢ nemaji néktera syntetickd léCiva na
bazi rostlinnych sekundarnich metabolitd jako saponint,
alkaloidu ¢i taninti stejnou ucinnost jako komplexni bylin-
né extrakty. Terapeutické moznosti ncRNA maji bezpochy-
by velky potencial®’. Nicméng, alkoliv byl uginek nékterych
miRNA jiz prokédzén, do jejich pouziti v klinické praxi zby-
vaji jesté dlouha léta vyzkumu a klinickych testa®.

6. Zavér

Je jisté, Zze vyznam malych ncRNA v plné §iii pocho-
pime teprve v budoucnosti. Ale uz soucasna data ukazujici
zmény jejich expresniho profilu pfi riznych onemocnénich
opraviiuji k tvrzeni, Ze malé ncRNA, zejména miRNA jsou
atraktivnim diagnostickym markerem a terapeutickym
cilem. Zjisténi, ze rizné slozky potravy mohou ovlivnit
hladinu né€kterych endogennich miRNA, ukazuje donedav-
na netusené moznosti, jak ovlivnit vyzivou profil miRNA.
Pochopeni role rtiznych latek v kontrole miRNA a regulac-
ni funkce téchto RNA otevira dal§i moznosti, jak slozenim
stravy ovlivnit zdravi a celkovy stav ¢lovéka.

Podrobnéjsi informace o ncRNA étenaf nalezne
v &lanku™.

Prace vznikla za podpory projektu  OPPK
CZ.2.16/3.1.00/24503 a NPU I LO1601.
Seznam pouzitych zkratek
cDNA complementary DNA
gRNA guide RNA
LDL low-density lipoprotein
LDLRAPI1 low-density lipoprotein receptor adaptor
protein 1
IncRNA long non-coding RNA
miRNA microRNA
ncRNA non-coding RNA
NGS next-generation sequencing
Piwi P-element Induced Wimpy testis

piRNA Piwi interacting RNA
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PUFA polyunsaturated fatty acids

gPCR quantitative polymerase chain reaction

RISC RNA-induced silencing complex

RNP ribonucleoprotein

RS roztrousena skler6za

RT-PCR  reverse transcription polymerase chain
reaction

scaRNA small Cajal body-specific RNA
siRNA small interfering RNA
snoRNA  small nucleolar RNA

snRNA small nuclear RNA

SRP signal recognition particle

tiRNA tRNA-derived stress-induced small RNA
UPL Universal Probe Library
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J. Viktorova and T. Ruml (Department of Bioche-
mistry and Microbiology, University of Chemistry and
Technology, Prague): Great Significance of Small non-
coding RNAs for Human Organism

The first described small non-coding RNA was mi-
croRNA lin-4 from Caenorhabditis elegans in 1993. This
miRNA has begun a new age of research leading to the
discovery of previously unknown, endogenous, single
stranded, 22-25 nucleotides long molecules regulating

Referat

nearly 30 % of genes. Recently, it was demonstrated that
a number of organic substances presented in the diet in-
duces the formation of various miRNAs. Besides this,
plant and animal miRNA may enter the host organisms as
food. In host organism, they can resist degradation and can
enter the bloodstream. Although lacking sufficient experi-
mental support, the discussion whether such dietary miR-
NAs can participate in post-transcriptional regulation of
host genes is an actual topic. Either of these mechanisms
could also explain some of the biological activities of me-
dicinal plants. Non-coding RNAs have also significance as
diagnostic biomarkers of some diseases or as targets for
complex disease therapies.

Keywords: miRNA, regulation of gene expression,
biomarkers, cancer



