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ORGANIZACJA | BUDOWA GENOMU ROSLINNEGO

Ewolucja wyksztatcita dwie odrebne strategie réznicowania i rozwoju orga-
nizmow wielokomoérkowych: dla organizméw zwierzecych, ktére posiadaja zdol-
nos$¢ do przemieszczania sie oraz dla organizmow roslinnych, ktére sg w zasadzie
przypisane dojednego miejsca. Dla roslin stato sie to podstawa do wyksztatcenia
ich genetycznej i metabolicznej plastycznosci w odpowiedzi na bodzce zewnetrz-
ne i zmiennos¢ Srodowiska.

Konsekwencje takiego stanu rzeczy sg bardzo znamienne i wyrazajg sie
miedzy innymi w przebiegu proceséw rdéznicowania. Réznicowanie organizmow
zwierzecych zachodziw stadium zarodkowym. U roslin natomiast wyksztatcanie
nowych organéw ma miejsce we wszystkich stadiach cyklu zyciowego. Swoistymi
rezerwuarami nowych komoérek, z ktérych formuja sie nowe organy sg meryste-
my pedu i korzenia. W komérkach meiystematycznych ma miejsce przetwarza-
nie wewnetrznych i zewnetrznych sygnatéw morfogenezy, co w konsekwencji
indukuje procesy r6znicowania. U roslin ponadto, w przeciwienstwie do zwierzat,
gamety wyksztatcajg sie z komérek somatycznych, ktére przeszty wiele podziatéow
mitotycznych i byly eksponowane na réznorodne bodzce $rodowiska.

Komérka roslinna zawiera 3 typy genoméw — najwiekszy umiejscowiony
w jadrze komoérkowym oraz dwa mniejsze, organellowe — w mitochondriach
i plastydach. Przypuszcza sie, ze genomy organellowe, zawierajgce stosunkowo
niewielkie pule gendéw, sa pochodzenia endosymbiotycznego. Ekspresja tych
genomoéw zachodzi pod kontrola genomu jadrowego.

ORGANIZACJA GENOMU JADROWEGO

Genom jadrowy roslin ma budowe podobng do genomoéw innych wyzszych
eukariotéw. Jadrowy DNA jest upakowany w wysoce zorganizowane struktuiy
chromosoméw. Uporzgdkowanie materiatu genetycznego ma charakter wielopo-
ziomowy — od utozonych w podwdéjne helisy taricuchéw DNA, z ktérymi sg
zwigzane biatka jadrowe, poprzez struktuiy chromatyny skupiajace obszerne
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fragmenty genomu, az do skondensowanych chromosoméw metafazowych (rys.
1). Chromosomy takie stajg sie aktywne transkrypcyjnie w interfazie cyklu
komdérkowego, kiedy to rozluznienie upakowania umozliwia czgasteczkom poli-
merazy RNA i czynnikom transkrypcyjnym dostep do taricuchéw DNA i rozpo-
czecie procesu transkrypcji. W ten sposob zostaje zainicjowany proces odczyty-
wania informacji genetycznej, zawartej w chromosomowym DNA.

Fragment helisy DNA

Pojedyncze rdzenie

nukleosomowe 11 nm

30 nm widékna chroma-
tynowe z upakowanymi 30 nm
nukleosomami

Fragment chromosomu
w postaci rozciggnietej 300 nm

Fragment skondensowanego
chromosomu metafazowego 700 nm

Chromosom metafazowy 1400 nm

Rys. 1 Schemat hierarchii i organizacji upakowania chromatyny odpowiadajgcy skon-
densowanym chromosomom metafazowym roslin (wg Watson i Murphy 1993).

Poziom zawartosci jadrowego DNA w komoérce jest wielkoscig stala i chara-
kterystyczng dla danego gatunku. Oznaczong chemicznie zawarto$s¢ DNA mozna
odnies¢ do pojedynczego jadra komérkowego i wyrazi¢ jako wartos¢ 1C lub 2C,
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przy czym warto$¢ 1C odnosi sie do zawartosci DNA w niereplikujgcym haploi-
dzie. Zawartos¢ jadrowego DNA waha sie u réznych gatunkoéw roslin od 0,5 do
200 pikogramoéw (Bennett i wspétaut. 1982) (tab. 1).

Zawartosc¢ jadrowego DNA w roslinach wyzszych (wybrane przyktady) Tabela 1
Zawarto$¢ DNA (g/genom) Ploidalnos¢
Arabidopsis thaliana (rzodkiewnik pospolity) 0,20 x 10*12 % o
Raphanus sativus (rzodkiew zwyczajna) 0,40 x 1012 (2x = 18)
Lgcopersicon vulgare (pomidor) 0,75 x 10“12 (2x = 24)
Glycine mad (soja) 0,90 x 1012 x3 o
Onjza sativa (ryz) 1,00 x 10"12 (2x = 24)
Beta vulgaris (burak zwyczajny) 1,20 x 10“ 12 Rx= 8
Solanum tuberosum (ziemniak) 2,10 x 1012 Rxc48
Gossypium hirsutum (bawetna) 3,00 x 10“12 (4x = 52)
Nicotiana tabacum (tyton) 3,90 x 10*12 (4x = 48)
Zea mays (kukurydza) 3,90 x 10“12 Rx = 20
Pisurn sativum (groch) 4,90 x 10“12 (2x = 14)
Lolium perenne (trawa zycica trwata) 4,90 x 10“12 (2x = 14)
Hordeum vulgare (jeczmien) 5,60 x 1012 (2x = 14)
Secale cereale (zyto) 9,50 x 10“12 (2x = 14)
Vicia faba (bo6b) 13,30 x 10“12 (2x = 12)
Avena sativa (owies) 13,70 x 1012 (2x = 42)
Alliwn cepa (cebula) 16,80 x 10"12 (2x = 16)
Triticum aestivum (pszenica heksaploidalna) 17,30 x 10" 12 gx = &
Haemanthus katharinae (krasnokwiat) 59,00 x 10“12 (2x = 16)

1pikogram (10 1 g) = 0,965 x 102par zasad lub 6,4x 10n daltonéw. Dla poréwnania: zawarto$¢ DNA (g/genom) wynosi:
CaMV - 0,84 x 1(T17 chloroplast grochu - 1,3 x 1016, Escherichia coli - 4,0 x 10~15 cztowiek - 6 x 10“'2.

Pojemnos¢ kodujgca genomu roslinnego, oszacowana na podstawie zawar-
tosci jadrowego DNA u réznych gatunkéw roslin znacznie przekracza liczbe
gendéw ulegajacych ekspresji. Zjawisko to jest zwigzane z wystepowaniem w ge-
nomie duzych ilosci powtarzalnych sekwencji DNA, ktére nie posiadaja zdolnosci
kodujacych, a ich ilos¢ jest skorelowana dodatnio z rozmiarami genomu. Przyj-
muje sie szacunkowo, ze liczba gendw strukturalnych kodujacych biatka wynosi
w genomie roslinnym 30-70 tysiecy, tojest 10-20 razy wiecej niz u E. coli. Przy
zatozeniu, ze biatko roslinne sklada sie Srednio z 350 aminokwaséw, mozna
przyjaé, ze srednia dtugos¢ genu roslinnego kodujacego polipeptyd wynosi 2000
pz tacznie z intronami i regionami regulatorowymi. Oszacowana dla takiego
wyliczenia wielkos¢ tej czesci genomu jadrowego, ktéra koduje biatka, wynosi-
taby 60-140 x 106 pz, co stanowi zaledwie malg czes¢ catkowitego genomu
roslinnego (np. dla genomu grochu nie wiecej niz 4%).

2 — Kosmos
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GENOMY ORGANELLOWE

Genomy organellowe roslin wyzszych majg charakter kolistych czgsteczek
DNA (mitochondria — mtDNA, chloroplasty— ctDNA). Wyjatek stanowig liniowe
mtDNA niektérych nizszych eukariotéw. W kazdej pojedynczej organelli wyste-
puje na ogot kilka kopii chloroplastowego lub mitochondrialnego DNA. Mimo iz
w genomach organellowych jest zakodowana stosunkowo ograniczona liczba
biatek, sg one zdolne do prowadzenia replikacji swego DNA, transkrypcji, a takze
syntezy wiasnych biatek. Procesy te zachodzg w stromie chloroplastow oraz
w mitochondrialnej matriks. Jakkolwiek odczytywanie informacji genetycznej
zdeponowanej w organellach zachodzi przy udziale biatek chloroplastéw lub
mitochondriéw, to jednak wiekszos¢ wymaganych komponentéw i czynnikéw
biatkowych potrzebnych dla tych proceséw pochodzi z jadra.

Przebieg biosyntezy biatka w organellach jest bardzo zblizony do modelu
bakteryjnego. Odnosi sie to zwlaszcza do chloroplastéw, ktérych lybosomy nie
tylko wykazujg podobny do E. colityp opornosci antybiotykowej (chloramfenikol,
streptomycyna, tetracyklina), znaczng homologie strukturalng do prokariotycz-
nych rRNA, ale takze funkcjonalne dopasowanie do bakteryjnych tRNA (synteza
chloroplastowych polipeptydéw rozpoczyna sie od N-formylometioniny i moze
zachodzi¢ z udziatem wszystkich tRNA z E. coli]. Genom chloroplastowy, na ktéry
sktada sie kolisty DNA o dtugosci 120-160 tys. pz (genom bakteriofaga T4 — 165
kpz) nalezy dzi$ do najlepiej opisanych typoéw genomu roslinnego. Ten sam,
charakterystyczny dla danego gatunku, genom wystepuje u wszystkich plasty-
dow: chloroplastéw, chromatoplastow, amyloplastow i elajoplastow.

Obecnie jest poznana catkowita sekwencja kilkunastu chloroplastowych
DNA. Dobrym przyktadem jest genom chloroplastowy watrobowca Marchantia
polymorpha o dtugosci 121,024 pz, ktéry zawiera dwa odwrécone powtdrzenia,
10,058 pz kazde, zawierajgce geny rRNA (16S, 23S, 4,5S, 5S) i kilka innych
zduplikowanych genéw. Odcinki te sg rozdzielone dwoma pojedynczymi sekwen-
cjami — krotszg o dtugosci 19,813 pz oraz dtuzszg — w ktérej sg zlokalizowane
geny dla 37 rodzajow tRNA oraz geny strukturalne kodujace biatka: 4 podjed-
nostki polimerazy RNA, biatka rybosomalne (8 biatek podjednostki 50S i 11
biatek podjednostki 30S), 19 biatek lub podjednostek biatkowych aparatu
fotosyntetycznego (w tym podjednostke rybulozo 1,5-bisfosforanu karboksylazy
i podjednostki FOFiATPazy), 10 biatek zidentyfikowanych na podstawie homolo-
gii sekwencji DNA (homologicznych do podjednostek kompleksu NADH-CoQ redu-
ktazy i ferodoksyny) oraz 28 niezidentyfikowanych otwartych ramek odczytu.

Niektdre regiony genomu chloroplastowego wykazujg wysokga homologie do
bakteryjnego DNA. Dotyczy to przede wszystkim 4 podjednostek polimerazy RNA
i biatek rybosomalnych. Istnienie tych homologii wspiera hipoteze o endosym-
biotycznym pochodzeniu chloroplastéow, ktéra zaktada kolonizacje bakterii foto-
syntetycznych w pradawnej komorce eukariotycznej. Z kolei homologia niektérych
genéw kodujacych podjednostki kompleksu NADH-CoQ do analogicznych genéw
pochodzenia mitochondrialnego moze sugerowaé¢ mozliwy w trakcie ewolucji prze-
ptyw informacji genetycznej pomiedzy plastydami i mitochondriami.
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Genomy mitochondrialne, na ktore sktadajg sie koliste czgsteczki mtDNA,
a w niektérych przypadkach takze dodatkowe linie formy DNA, podlegajg zna-
cznemu ewolucyjnemu zréznicowaniu. Posrod nich genomy roslinne naleza do
najbardziej r6znorodnych, zaréwno pod wzgledem organizaciji, jak i wielkosci —
od 200 do 2400 kpz. Ich zréznicowanie genetyczne wynika gtownie z czestych
rekombinacji zachodzacych w obrebie duzych czgsteczek mtDNA zawierajgcych
réznej dtugosci elementy repetetywne (rys. 2). Niektére mitochondria zawieraja
oprécz chromosomowego DNA szereg matych kolistych czasteczek plazmidowych
DNA, wystepujacych w réznych formach topologicznych. Poniewaz plazmidy
mitochondrialne nie wykazujg powinowactwa strukturalnego do chromosomo-
wego DNA organelli, watpliwosci budzi ich funkcja biologiczna w mitochondrium
iw komorce.

Rys. 2 Rekombinacja w obrebie mtDNA Brassica campestris. Kolisty 218 kpz DNA za-

wiera dwa elementy repetetywne 2 kpz. Rekombinacja pomiedzy tymi elementami pro-

wadzi do utworzenia dwu mniejszych czasteczek mtDNA: 135 kpz i 83 kpz (wg Palmer
i Shields 1984).

Genom mitochondrialny koduje wszystkie rodzaje rybosomalnego RNA obe-
cne w organelli (26S, 18S, 5S), jak tez okoto 30 rodzajow tRNA. Podobnie jak
genomy chloroplastowe, genom mitochondrialny zawiera geny kodujace wiele
roznych podjednostek i biatek membranowych uczestniczacych w transporcie
elektronoéw i syntezie ATP. Ponadto genom ten zawiera szereg sekwencji z niezi-
dentyfikowanymi otwartymi ramkami odczytu oraz sekwencje transkrypcyjnie
nieczynne lub kodujace transkrypty, ktérym nie mozna przypisac jakiejkolwiek
funkcji. Mimo, Zze organizacja genomu mitochondrialnego oraz przebieg trans-
krypcji i translacji wykazujg cechy typowe dla prokariotéw, odnotowac¢ nalezy
niespodziewane odstepstwa, jak na przyktad wystepowanie intronéw w Kkilku
genach mitochondrialnych. Obecnos¢ w mtDNA kilku genéw chloroplastowych
(np. u Zea mais 16S rRNA, tRNA i duza podjednostka Rubisco, u Oryza sativa
okoto 6% genomu mitochondrialnego pochodzi z chloroplastéw) zdaje sie po-
twierdza¢ wspomniana wczesniej wymiane materiatlu genetycznego pomiedzy
organellami w obrebie komorki roslinnej (Hirai i Nakazono 1993).

Z ekspresjg mitochondrialnego genomu roslin wyzszych jest zwigzane zjawi-
sko tak zwanej cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci. Okreslenie determinan-
tow genetycznych tego zjawiska, a takze udziat w nim genéw jadrowych ma duze
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znaczenie dla hodowli i wyprowadzania hybrydéw Fi takich roslin uprawnych,
jak: kukurydza, burak cukrowy, stonecznik i sorgo.

Z budowg genomu mitochondrialnego wigze sie niezmiernie ciekawe zjawisko
odmiennosci kodu genetycznego wykorzystywanego w genach mitochondrial-
nych w poréwnaniu do wszystkich innych gendéw prokariotycznego i eukario-
tycznego (jadrowego i chloroplastowego) pochodzenia.

ORGANIZACJA, BUDOWA | EKSPRESJA GENOW ROSLINNYCH

U roslin, podobnie jak u innych organizmoéw wyzszych, organizacja genow
ma charakter rozproszony w odréznieniu do genomu bakteryjnego, w ktérym
geny sa skupione w funkcjonalne jednostki operonéw. Nasza wiedza o archite-
kturze genomu roslinnego jest wcigz fragmentaryczna. Trudno jednak przypu-
szcza¢, aby umiejscowienie poszczegélnych genow struktury byto w genomie
catkowicie losowe. Wskazuje na to fakt, iz ekspresja gendw ma charakter wysoce
skoordynowany, za$ procesy indukcji i represji sg odniesione zawsze do poszcze-
g6lnych stadiow rozwoju iréznicowania, czy tez okreslonych warunkoéw srodowiska.

Plastycznos$¢ genomu roslinnegojest wynikiem miedzy innymiwystepowania
wielogenowych rodzin genéw struktury, ktére ewolucyjnie wywodza sie z poje-
dynczych pragenoéw i powstaly zapewne poprzez ich duplikacje i amplifikacje.
W zwigzku z tym, rosliny sga w mniejszym stopniu podatne na negatywne skutki
akumulacji mutacji genowych. Wystepowanie wielogenowych rodzin genéw
struktury umozliwia funkcjonowanie u roslin waznych mechanizméw adapta-
cyjnych. Dzieki temu bowiem, ze kazdy czynny gen tej samej rodziny jest
zaopatrzony w odrebny region regulatorowy (promotor) jest mozliwe ich indywi-
dualne wyrazanie w réznych sytuacjach rozwoju rosliny czy oddziatywania
stresowego. W ten wiec sposo6b roslina przypisanaw ciggu swego cyklu zyciowego
dojednego miejsca moze by¢ mniej podatna na mutagenne dziatanie srodowiska.
Pojawienie sie bowiem mutacji w obrebie jednego genu ijego wytgczenie moze
by¢ skompensowane przez uruchomienie innego komponentu wielogenowej
rodziny, kodujgcego ten sam produkt.

GENY KODUJACE BIALKA

Porownanie budowy genéw roslinnych z innymi organizmami wyzszymi
ukazato nie tylko ich podobna organizacje, ale takze powszechnos¢ wystepowa-
nia krotkich sekwencji regulatorowych w obrebie odcinkéw niekodujacych na
obu koncach regionéw kodujgcych (elementy strukturalne cis). Region 5’konco-
wy — promotor — uczestniczy w inicjacji i regulacji transkrypcji ijest rozpozna-
wany przez polimeraze RNA Il iwspoétdziatajgce czynniki transkrypcyjne, podczas
gdy region 3’koncowy odgrywa role w terminacji transkrypcji i poliadenylacji
mMRNA (rys. 3). Zarowno w rejonach bliskich, jak i w dystalnych w stosunku do
miejsca startu transkrypcji moze wystepowaé szereg sekwencj sygnalnych
wzmacniajacych, jak i tez ostabiajgcych ekspresje. Poréwnanie tych sekwencji
w obrebie okreslonych klas genéw rozwoju, czy gendéw odpowiedzialnych za
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okreslone szlaki metaboliczne doprowadzito do wyréznienia tak zwanych se-
kwencji regulatorowych najwyzszej zgodnosci (consensus) np. CAAT czy TATA.
Sekwencje te ukazuja nie tylko ewolucyjne powigazania pomiedzy gatunkami, ale
réwniez Swiadcza o istnieniu w przyrodzie uniwersalnych mechanizmow kontroli
genetycznej u gatunkoéw nawet bardzo odlegtych.

Rys. 3. Sekwencje regulatorowe w jadrowych genach roslinnych oraz roslinnych
mRNA. Dla poréwnania podano niektére sekwencje wysokiej zgodnosci u zwierzat.

Oprocz regiondéw promotorowych, ktérym mozna przypisac¢ ceche gatunkowej
specyficznosci w szeregu przypadkéw wyrézniono organo- i tkankowo-swoiste
sekwencje dla danego genu, ktdére decydujg o jego wyrazaniu w okreslonym
organie czy tkance. Swoiste regiony regulatorowe wykryto takze w promotorach
genéw uczestniczgacych w procesach rozwoju i odpowiedzi na stres. Wykrycie ich
ma nie tylko duzg warto$¢ poznawczg ale takze i aplikacyjna, poniewaz sekwen-
cje takie moga by¢ wykorzystane w ukierunkowanych transformacjach roslin
przy wprowadzeniu obcych genéw do genomu rosliny-biorcy. Tabela 2 podaje
kilka wybranych przyktadéw sekwencji wysokiej zgodnosci w obrebie promoto-
row roslinnych. Sekwencje te maja charakter rozpoznawczych regionéw regula-
torowych i wyrézniaja sie wysokim stopniem zachowawczosci. Mogg one jednak
rozni¢ sie pomiedzy sobg zaréwno budowa, jak i lokalizacjg w obrebie regionow
niekodujgcych. Dotyczy to zwiaszcza tych gatunkéw roslin, ktére rdéznig sie
stopniem ewolucyjnego rozwoju, lub ktére ewoluowalty w réznych warunkach
srodowiska. Przyktadem moze by¢ inne niz u wiekszosci gatunkéw umiejscowie-
nie regulatorowych sekwencji sygnalnych w obrebie promotoréw genéw leghe-
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moglobin u tubinu — jednej z najstarszych roslin motylkowatych (Strézycki
i Legocki 1995).
Tabela 2
Elementy promotorowe cis genéw roslin wyzszych

Element Sekwencja Literatura

Prolaminowy ACAtgTGTAAAGGTGAANNAGATG- Kreis iwspotaut. 1986
AViiCATGTAT

Leguminowy TCCATAGCCATGCATGCTGAAGA- BAumlein iwspotaut. 1986
ATGTC

Vicilinowy GCCACCTCaattt Gatehouse iwspotaut. 1986

Zeinowy CACATGTGTAAAGGT Maier iwspotaut. 1987

Leghemoglobinowy AAAGATNNNNNNCTCTT Ramlov iwspoétaut. 1993

Szoku termicznego CTNGAANNTTCNAG Gurley iwspoétaut. 1986

Zranienia rosliny T gtGTTGAAATAatA----- TAGT1- AA- Siebertz iwspotaut. 1989
ATVITATGA

Nieco mniej danych poréwnawczych zgromadzono na temat roli regionéw
3’niekodujacych. U wiekszosci organizméw zwierzecych w odlegtosci 10-30 pz
od kodonu terminujgcego translacje wystepuje konserwatywna sekwencja syg-
nalna AATAAA zwana heksamerem poliadenylacji. Przypisuje sie jej role stabili-
zowania mMRNA oraz udziat w jego transporcie z jadra do cytoplazmy. U roslin
sekwencje te wykryto zaledwie u mniej niz potowy przebadanych dotad genéw
jadrowych, co moze sugerowac istnienie alternatywnych mechanizméw obroébki
3’koricowych rejonéw transkryptéw gendéw strukturalnych (Wu i wspdétaut.
1995).

W kazdym genomie jadrowym oprocz gendw funkcjonalnych jest obecna
pewna nieokreslona liczba sekwencji, ktére majg wysokie strukturalne powino-
wactwo do gendéw, lecz ktére nie podlegaja ekspresji do funkcjonalnych produ-
ktow. Takie pseudogeny uwaza sie za relikty ewolucji ijakkolwiek moga one lub
ich fragmenty podlega¢ duplikacji, to mozna sadzi¢, ze presja ewolucyjnej
selekcji prowadzi¢ bedzie w przysztosci do ich eliminacji.

GENY KODUJACE RNA

Geny kodujace rybosomalne RNA: 18S, 5.8S i 25S RNA sg zlokalizowane
w genomie jadrowym roslin w obrebie jednej jednostki genowej, ktéra poddana
jest transkrypcji do jednoniciowego, policistronowego produktu przez zlokalizo-
wang w jaderku polimeraze | RNA (rys. 4). Pierwotny produkt transkrypcji
podlega kilkuetapowej obrébce tacznie z nukleolitycznym rozcinaniem i modyfi-
kowaniem (gtéownie metylacjg) zasad nukleozydowych. Istotng role w regulacji
procesu transkrypcji rDNA odgrywa region promotorowy catej jednostki genowej
— ESR (external spacer region). Analiza strukturalna tego regionu u kukurydzy
i pszenicy wykazata obecnosc¢ szeregu prostych powtérzen oraz regionéw zacho-
wawczych, ktére wystepuja takze w analogicznych jednostkach genowych u in-
nych roslin.
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Cechg charakterystyczng roslinnych genéw rybosomalnych jest znaczna
zmiennos$¢ liczby ich kopii w genomie czesto w obrebie jednego gatunku,
a niekiedy nawet w réznych tkankach tej samej rosliny. Inng obserwowang
formag zmiennoscijest r6zna dtugos¢ odcinkéw miedzygenowych, co prowadzi do
pojawiania sie subpowtoérzen sekwencji w pewnych regionach genomu (Rogers
i Bendich 1987).

Rys. 4. Schemat organizacji i obrobki genéw rRNA.
a) Organizacja jednostki genowej rRNA z zaznaczonymi regionami kodujacymi 18S, 5.8S i 25S
rRNA, regionem 5’niekodujacym — ESR, w obrebie ktérego zaznaczono strzatkami powtérzenia
sekwencji oraz miejsca startu transkrypcji, b) Obrébka pierwotnego transkryptu pre-rRNA.

Geny kodujace niskoczgsteczkowe RNA podlegajg transkrypcji przez zlokali-
zowane w nukleoplazmie polimeraze Il oraz polimeraze Ill. Polimeraza Il, ktéra
przepisuje sekwencje unikalne genomu jadrowego kodujace pule mRNA dla
biatek, uczestniczy takze w transkrypcji UsnRNA. Ta klasa niskoczgsteczkowych
rodzajéw RNA jest kodowana przez wielogenowe rodziny genéw, na przyktad
u Arabidopsis thaliana 10-15 czgsteczek U2snRNA i 8-9 U5snRNA, u kukurydzy
i ziemniaka 25-40 U2snRNA (Vankan i Filipowicz 1989).

Zréznicowana i obszerna grupa genéw jadrowych poddawana transkrypcji
przez polimeraze Il koduje inne niskoczgsteczkowe rodzaje RNA: tRNA,
U6snRNA, 4.5S RNA i 5S RNA. Porownanie zidentyfikowanych sekwencji tych
genow ujawnito wspdlne, w obrebie tych klas wtasciwosci RNA, sprowadzajace
sie do tworzenia jednolitych funkcjonalnie i przestrzennie struktur o zdefinio-
wanej roli biologicznej (Barciszewska i wspotaut. 1994)

UWAGI KONCOWE

Ogolne reguty organizacji i budowy genoméw roslin wyzszych (tzn. roslin
majacych zdolnos$¢ do kwitnienia) sg znane mniej wiecej od 10 lat. Zostatly one
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odniesione do kilkudziesieciu gatunkéw, z ktérych wiekszos¢ stanowig rosliny
0 znaczeniu gospodarczym. Zidentyfikowano dotad kilka tysiecy genéw, ktérych
budowe nukleotydowa poznano czesciowo lub w catosci. Zostaty one wpisane do
miedzynarodowego banku genéw (GenBank), do ktérego mozliwy jest dostep
poprzez liczne programy i sieci komputerowe.

W ostatnich takze latach wytyczono zasady klasyfikacji i nomenklatury
zsekwencjonowanych gendw roslinnych (Commission on Plant Gene Nomencla-
ture) co w znacznym stopniu porzadkuje i utatwia przeprowadzenie analiz
poréwnawczych pomiedzy genami réznego pochodzenia i umozliwia wyszukanie
homologii ewolucyjnych. Zostaty powotane takze miedzynarodowe zespoty i cen-
tra specjalizujace sie w zbieraniu dokumentacji dotyczacej zasobéw genowych
roslin uprawnych i modelowych (Legume Research Center, International Rice
Center, Arabidopsis Resource Center i in.). Jednym z gtdwnych, bardzo intere-
sujgcych celow nowych kierunkéw badawczych jest uzyskanie zdefiniowanych
genotypowo mutantoéw roslin wyzszych. Pozyskanie takich mutantow umozliwi-
toby zidentyfikow¢ genetyczne determinanty odpowiedzi rosliny na bodzce sro-
dowiska, wyjasni¢ zjawiska rozwoju i organogenezy, mechanizmy dziatania
fitohormondéw, poznac¢ nature oddziatywania roslin z mikroorganizmami. Duzy
nacisk jest potozony w tych badaniach na rosliny, ktére z réznych wzgledéw
stanowi¢ moga wazne i uzyteczne modele ogélnobiologiczne, na przyktad Arabi-
dopsis thaliana, Lotusjaponicus, Medicago truncatula.

Dzieki uruchomieniu kilkunastu duzych programoéw petnego zsekwencjono-
wania wybranych genomoéw prokariotéw i eukariotéw nastgpit ogromny postep
w pozyskaniu nowych, czesto zautomatyzowanych podejs¢ metodycznych. Prze-
tomu w tej dziedzinie, bez watpienia, dokonato uruchomienie programu zse-
kwencjonowania genomu ludzkiego. Duzego znaczenia nabraty podjete rébwno-
legle projekty zmapowania i zsekwencjonowania genomow roslin wyzszych (ryzu,
kukurydzy, soi, Arabidopsis, ljotus, lucerny, tytoniu i in.). Od niedawna szcze-
gélny nacisk w tych projektach jest potozony na identyfikacje sekwencji kodu-
jacych (EST — expressed sequence tags). W potowie 1995 roku zasoby zgroma-
dzone w GenBank wynosity 425 211 sekwencji, o sumaiycznej dtugosci 318 624
586 pz, z czego 255 244 reprezentuje fragmentaryczne sekwencje cDNA lub peine
sekwencje EST (Boguski 1995).

Akumulacja danych sekwencyjnych, mapowanie genoméw, przypisanie fun-
kcji poszczeg6lnym genom roslinnym, a takze zlokalizowanie ich ekspresji na
poziomie tkanki i komérki skupiajg dzi§ uwage wielu pracowni, stanowiac
solidng podstawe dla poznania i zrozumienia organizacji i funkcji zasobow
genowych roslin.

Autor dziekuje dr Z. Michalskiemu i mgr E. Adamczyk za pomoc techniczng
w przygotowaniu manuskryptu.
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STRUCTURE AND FUNCTION OF THE PLANT GENOME
Summary

All plant cells contain three genomes localized, respectively in the nucleus, mitochondria and
plastids. The largest and the most significant is the nuclear genome. The two smaller genome
originated from endosymbiotic partners which were engulfed by a primitive eukariotic cell.

Plant nuclear genome is similar to that of other higher eukaryotes. The nuclear DNA content in
different plants ranges from 0.5 to over 200 picograms. The DNA in nuclei and chromosomes is
highly organized on different structural levels and range from the DNA double helix up to metaphase
chromosome.

A number of relatively short nucleotide sequences identified in plant genes (cis elements) are
important for transcription, mRNA processing and translation. There are also additional DNA signals
involved in regulating gene expression during development, in response to plant hormones, and
changes in the environment.

The plastid genomes in higher plants show a number of prokaryotic features. The major part of
the plastid genome encodes its own genetic apparatus or proteins which are involved in the
photosynthetic system in plant cells. In contrast to plastid genomes which are more or less similar
to one another, the mitochondrial genome is exceptionally diverse in both size and organization. The
mitochondrial genetic code differs in many respects from the universal code.

Studies on nuclear genes coding for rRNA revealed that rRNA is first transcribed as a poly-
cistronic precursor RNA which contains sequences for 18S and 25S RNA. This transcript is then
submitted to processing which is essential to its functions. These include specific 5 and 3’ end
modifications, intron removal and base modifications which together lead to formation of distinct
secondary structures.
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