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METABOLIZM RNA W MITOCHONDRIACH DROZDZY
SACCHAROMYCES CEREVISIAE

WSTEP

Mitochondria wszystkich organizméw za-
wierajg wiasny genom zbudowany z DNA. Jest
on pozostatoscia genomu organizméw zblizo-
nych do dzisiejszych bakterii purpurowych,
ktére skolonizowaty pierwotne komorki euka-
riotyczne dajac poczatek dzisiejszym mitochon-
driom. W toku ewolucji mitochondria utracity
wiekszos¢ gendw i obecnie genom mitochon-
drialny koduje tylko kilka biatek oraz 3 klasy

RNA konieczne do ekspresji informacji genety-
cznej zawartej w mitochondrialnym DNA
(mt DNA). Tak wiec mitochondria sg prawie
catkowicie uzaleznione od genomu jgdrowego a
biatka konieczne dla ich funkcjonowania sg
kodowane wjadrze komérkowym, syntetyzowa-
ne w cytoplazmie i transportowane posttrans-
lacyjnie do wnetrza mitochondriéw.

DROZDZE SACCHAROMYCES CEREVISIAE JAKO MODELOWY ORGANIZM W BADANIACH NAD
BIOGENEZA MITOCHONDRIOW

Drozdze z gatunku Saccharomyces cerevi-
siae sg doskonatym organizmem modelowym w
badaniach nad biogeneza mitochondriéw, gdyz
posiadaja one unikalng zdolnos¢ do tolerowa-
nia (catkowitej lub czesciowej) utraty mitochon-
drialnego DNA. Komorki po stracie mitochon-
drialnego DNA nie sg zdolne do oddychania, ale
dzieki procesom fermentacji rosng na podito-
zach zawierajacych fermentowalne zrodia we-
gla, na przykiad glukoze. Takze inaktywacja
poszczegdlnych gendw jagdrowych zaangazowa-
nych w biogeneze mitochondriéw nie powoduje
Smierci komoérki (wyjatek stanowig geny kodu-
jace niektére komponenty mitochondrialnego
systemu importu biatek). W komoérkach droz-
dzowych bardzo tatwo jest dokonac inaktywcji

GENOM MITOCHONDRIALNY

Genom mitochondrialny Saccharomyces ce-
revisiaejest kolistg czgsteczkg owielkosci od 75

konkretnego genu. Dodatkowa pomoc stanowi
technika cytodukciji, to znaczy mozliwos¢ trans-
ferowania réznych genomdéw mitochondrial-
nych pomiedzy komérkami, co umozliwia testo-
wanie ich funkcjonowania w kontekscie réz-
nych genomow jadrowych. Tak wiec uzyskiwa-
nie mutantoéw i badanie genéw zaangazowanych
w funkcje mitochondrialnejest u drozdzy tatwiej-
sze niz u innych organizmoéw.

Warto na koniec przypomnieé¢, ze w 1996
roku zakoriczono sekwencjonowanie catego ge-
nomu drozdzy — oznacza to, ze sekwencja nu-
kleotydowa wszystkich okoto 6 500 genow jest
dostepna uczonym w formie skomputeryzowa-
nej bazy danych.

SACCHAROMYCES CEREVISIAE

do 85 tysiecy par zasad. Koduje on Kkilka biatek
wchodzacych w skitad komplekséw tworzgcych

Praca zostata czesciowo sfinansowana przez Komitet Badarn Naukowych, projekt badawczy nr 6 PO4A02611
oraz przez Polsko-Francuskie Centrum Biotechnologii Roslin, projekt badawczy nr C-2/111/14.
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Tabela 1 Komponenty tancucha oddechowego kodowane przez mitochondrialny DNA Saccharomyces

cerevisiae*

Nazwa genu
ATP6

ATP8

ATP9

COX2
COX3

COX1

coB
*Skréty nazw genéw i ich produktéw przyjete dla drozdzy

tancuch oddechowy (tab. 1), skiadniki mito-
chondrialnego aparatu translacyjnego (tab. 2)
oraz rybonukleinowy komponent RNAzy P, en-

SPLICING

W mtDNA drozdzy wykryto trzy geny zawie-
rajace introny. Liczba intronéww kazdym z tych
gendéw moze by¢ rézna w zaleznosci od szczepu
drozdzy. Gen kodujacy apocytochrom b (COB)
zawiera maksymalnie 5 intronéw, gen kodujacy
podjednostke oksydazy cytochromowej (COX1)
posiada maksymalnie 7 introndéw, wreszcie gen
kodujacy duzy rybosomalny RNA (21S rRNA
LSI/) zawiera¢ moze jeden intron. Introny mito-
chondrialne réznia sie swoja strukturg od in-
tronéw obecnych w genach jadrowych i nalezg
do dwoch grup (I lub 1) intronéw autokatality-
cznych, czyli samo wycinajgcych sie in vitro.
Klasyfikacja ta opiera sie na istnieniu chara-
kterystycznych struktur drugo- i trzeciorzedo-
wych oraz mechanizmie wycinania. W splicing
(sktadanie egzondéw) in vivo sa zaangazowane
biatka kodowane przez genom jadrowy oraz

Produkt

podjednostka 6 kompleksu ATPazy mitochondrialnej
podjednostka 8 kompleksu ATPazy mitochondrialnej
podjednostka 9 kompleksu ATPazy mitochondrialnej
podjednostka 2 kompleksu oksydazy cytochromowej
podjednostka 3 kompleksu oksydazy cytochromowej
podjednostka 1 kompleksu oksydazy cytochromowe;j

apocytochrom b — polipeptydowy sktadnik cytochromu b

zymu odpowiedzialnego za posttranskrypcyjng
obrébke tRNA.

| OBROBKA RNA W MITOCHONDRIACH SACCHAROMYCES CEREVISIAE

biatka kodowane przez same introny tak zwane
maturazy. Introny nie sg niezbednymi elemen-
tami genomu mitochondrialnego. W wyniku
szeregu krzyzéwek cytoplazmatycznych otrzy-
mano szczep drozdzy z bezintronowym geno-
mem mitochondrialnym (Di), ktorego fenotyp
jest identyczny z fenotypem dzikiego szczepu
drozdzy zawierajacego komplet trzynastu intro-
néw mitochondrialnych.

Tabela 2. Komponenty aparatu translacyjnego
kodowane przez mitochondrialny DNA Saccharo-
myces cerevisiae

Nazwa genu Produkt

LSU duzy rybosomalny rRNA (21S)
SSuU maty rybosomalny rRNA (16S)
tRNA 22 geny 22 rodzaje tRNA

VAR1 biatkowy sktadnik rybosomu

REGULACJA EKSPRESJI GENOW MITOCHONDRIALNYCH

Mechanizmy ekspresji informacji genetycz-
nej w jadrze komoérkowym i mitochondriach
drozdzy bardzo sie od siebie réznia.

W jadrze regulacja ekspresji gendéw przebie-
ga glébwnie na etapie inicjacji transkrypcji i
formowania wieloelementowego kompleksu
transkrypcyjnego. Sekwencje promotorowe ge-
now jadrowych obfitujg w miejsca rozpoznawa-
ne przez czynniki transkrypcyjne, ktére umozli-
wiajg jadrowym polimerazom RNA rozpoznanie
poczatku genu. Poziom transkrypcji zalezy od
specyficznych biatkowych czynnikéw transkry-
pcyjnych oddziatujgcych z polimerazami RNA.
Powstajgce transkrypty sg z reguty jednogeno-
we (monocistronowe). Transkrypty jadrowe

prawie zawsze ulegajg modyfikacjom posttrans-
Kiypcyjnym, dodaniu czapeczki (cap) na 5’ kon-
cu oraz traktu poliadeninowego na 3’ koricu.
Obie struktury petnig istotng role w stabilnosci
transkryptu (Caproningo i Parker 1996). Wy-
cinanie intronow z jadrowych pre-mRNA prze-
biegaw duzych kompleksach ztozonych z biatek
i RNA, zwanych spliceosomami.

W przeciwienstwie do tego, w mitochon-
drium drozdzy polimeraza RNA (kodowana w
jadrze) jest wspomagana przezjeden tylko czyn-
nik mtflp nadajacyjej specyficznos¢, a struktu-
re promotoréw wyrdznia niezwykita prostotawy-
razajgca sie obecnoscig tylko jednej konserwo-
wanej sekwencji — (A/T)TATAAGTA. Dla mito-
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chondrium sg charakterystyczne policistrono-
we (wielogenowe) mRNA, z ktérych przy udziale
jadrowo kodowanych enzymoéw procesujacych
(endo- i egzorybonukleaz) sg uwalniane dojrzate
MRNA. Nalezy podkresli¢, ze transkrypty mito-
chondrialne nie zawierajg czapeczki ani traktu
poliadeninowego, co sugeruje istnienie odmien-
nych niz jadrowe strukturalnych determinant
stabilnosci i mechanizméw degradaciji. Splicing
zachodzi dzieki tworzonej przez intron struktu-
rze trzeciorzedowej, ktéra jest aktywna katali-
tycznie. Struktura ta jest osiggana poprzez in-
terakcje z niewielkg iloscig biatek specyficznych
w stosunku do poszczegdélnych intronéw (Gri-
VELL 1995). Cecha charakterystyczng mRNA
mitochondrialnych jest obecnos$¢ dwunastonu-
kleotydowej sekwencji 5-AAUAAUAUUCUU-3

(dodekameru) na 3’ koncu. Sekwencja ta wy-
znacza miejsce ciecia w procesie generowania
dojrzatego 3’ konca oraz zapewnia stabilnosc
messengeréw. Istniejg réwniez przypuszczenia,
ze dodekamer peini istotng role w translacji
(Min i Zassenhaus 1993).

Wydaje sie zatem, ze regulacja ekspresji
genow w mitochondrium odbywa sie gtéwnie na
etapach posttranskiypcyjnej obrébki pierwot-
nych transkryptéw, takich jak:

— ciecie pierwotnego wielogenowego trans-
Kryptu,

— ciecie na prawo od dodekameru,

— splicing,

— wspotdziatanie biatek z mRNA w obrebie
5'UTR (obszary nie ulegajgce translacji) i 3'UTR,

— degradacja RNA.

STABILNOSC RNA

Stezenie poszczegollnych transkryptéw, nie-
zaleznie od rozpatrywanego systemu genetycz-
nego, jest wypadkowa szybkosci ich syntezy i
szybkosci zjaka sg degradowane. W mitochon-
drium drozdzy poziom transkrypcji wydaje sie
nie by¢ specyficznie regulowany (istniejg syste-
my regulacji globalnej na przyktad represja glu-
kozowa, ale podlegajg jej wszystkie loci mito-
chondrialne w podobnym stopniu). Stabilnos¢
transkryptéw mitochondrialnych wynika z ich
zréznicowanej podatnosci na degradacje. Jest
ona prawdopodobnie wynikiem konkurencji
pomiedzy mechanizmami protegujacymi trans-
krypty przed degradacjg a aktywnoscia rybonu-
kleaz. Wazna role w podatnosci transkryptu na
degradacje peini struktura samych czasteczek
RNA. Poszczegolne klasy RNA w mitochon-
drium, mozemy podzieli¢ na stabilne i niesta-
bilne. Pierwsza kategoria obejmuje mMRNA,
rRNA i tRNA. Do drugiej kategorii nalezg mie-
dzygenowe obszary pierwotnych transkryptow
(intergenic spacers) oraz wyciete introny.

Produktem dziatania enzyméw procesuja-
cych na pierwotne transkrypty sa sekwencje
miedzygenowe (intergenic spacers), ktore ule-
gaja szybkiej degradacji. Warto podkresli¢, ze
owe domniemane specyficzne enzymy procesu-
jace, jak i sekwencje w pre-mRNA bedace syg-
natami do ich dziatania, w znacznej czesci nie
zostaty do dnia dzisiejszego zidentyfikowane.
Stosunkowo najlepiej poznano mechanizm ge-
nerowania 5’ korncaw mRNA COB. Obejmuje on
ciecie poligenowego transkryptu na prawo od
tRNAGu. Dla tej reakcji jest konieczny produkt
jadrowego genu CBP1 i pewne sekwencje w UTR
(untranslated leader — nie ulegajacy translacji
obszar mRNA) pre-mRNA COB. Elementy te

wspétdziataja w wyznaczaniu miejsca ciecia i sg
niezbedne dla stabilnosci dojrzatego mMRNA
COB (Chen i Dieckmann 1994).

Podobnie niestabilng klase RNA stanowia
wyciete introny. Ich poziom w normalnych, nie-
zmutowanych komoérkach drozdzy jest bardzo
niski i niewykrywalny za pomoca hybrydyzacji
typu Northern.

Do stabilnych RNA zaliczamy rRNA i mRNA.
Najprawdopodobniej stabilnos¢ rybosomal-
nych RNA jest osiggana dzieki ich skomplekso-
waniu z biatkami rybosomu. Natomiast mRNA
mitochondrialne drozdzy zawierajg dodekamer
(5'-AAUAAUAUUCUU-3j . Sekwencja tajest ko-
dowana w genomie mitochondrialnym i znajdu-
je sie w obrebie 3’ konca transkryptéw. W tra-
kcie obrobki posttranskrypcyjnej dojrzaty 3’ ko-
niec MRNA powstaje w nastepstwie ciecia nici
2 nukleotydy ponizej dodekameru. W ten spo-
s6b wszystkie dojrzate mRNA w mitochondrium
drozdzy majg koniec o sekwencji 5'-AAUAAU-
AUUCUUNN-3’. Postuluje sie, ze dodekamery
umozliwiajg translacje i zapewniajg stabilno$¢
mitochondrialnych messengeréw, jednakze ist-
niejace dowody doswiadczalne majg charakter
posredni. Udato sie wyizolowac¢ tylko trzy mu-
tacje zwigzane z dodekamerami. W pierwszym
przypadku znaleziono mutacje w mitochon-
drialnym genie VAR1, powodujgca brak okoto
200 zasad na 3’ koncu mRNA. Delecja ta obej-
muje dodekamer, lecz pozostawia niezmieniong
ramke odczytu. Mutant ten ma znacznie obni-
zony poziom mRNA VARL1 i prawie nie syntety-
zuje biatka var. Jednakze duzy rozmiar delecji
pozostawia watpliwosci, czy obserwowany
wptyw na ekspresje genu jest spowodowany
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wytacznie brakiem dodekameru (Butow i wspo-
taut. 1989).

Druga mutacja polega na zmianie jednego
nukleotydu w dodekamerze genu FJT1, koduja-
cego transpozaze Scel. W wyniku tej mutacji nie
stwierdza sie in vivo aktywnosci transpozazy,
za$ koniec 3' mRNA jest przycinany w innym
miejscu. Niestety opisana mutacja powoduje
zmiane kodonu stop, w wyniku czego biatko
transpozazy jest diuzsze o kilkanascie amino-
kwasow. Tak wiec fenotyp mutanta niekoniecz-
nie musi wynika¢ ze zmiany przycinania kornca
3'w mRNA.

Trzecia mutacja dotyczy jadrowego genu
drozdzy. Wyizolowano mutanta SUV3-1, ktory
przywraca prawidiowa ekspresje mitochon-
drialnego genu VARL z opisana wyzej delecja.
Jednoczes$nie mutant ten ma zaktécone przyci-
nanie 3’ korica mMRNA transpozazy kodowanej
przez gen FIT1 (Butéw i wspdtaut. 1989). Nie
jestjednak udowodnione, czy powoduje to brak
syntezy transpozazy, gdyz opublikowane bada-
nia byly przeprowadzone na niewtasciwych
szczepach i w podzniejszych pracach autorzy
wycofali swoje konkluzje. Tak wiec wydaje sie,
ze w celu ustalenia funkcji dodekamerdéw sa
potrzebne dalsze badania.

DEGRADOSOMY: KOMPLEKSY BIALKOWE REGULUJACE DEGRADACJE RNA

Znaczenie degradacji RNA w regulacji eks-
presji genéw u roznych organizméw byto przez
szereg lat niedoceniane. Dopiero od poczatku
lat dziewieédziesigtych rozpoczeto systematycz-
ne badania. Niedtugo potem pojawity sie donie-
sienia o istnieniu kompleksu prowadzgcego de-
gradacje mRNA w komérkach Escherichia coli
(Py i wspoétaut. 1994). Kompleks nazwano de-
gradosomem. W skiad degradosomu E. coli
wchodzg co najmniej cztery rodzaje biatek:
RNaza E — rybonukleaza o wilasciwosciach
endonukleolitycznych, fosforylaza polinukleo-
tydowa — rybonukleaza o wtasciwosciach 3’-5’
egzorybonukleazy, enolaza — enzym glikolity-
czny i RhIB — helikaza RNA z grupy biatek
zawierajgcych motyw DEAD (tzw. ,DEAD-box
proteins”).

W oparciu o dokonane obserwacje postuluje
sie obecnie istnienie zaréwno w komoérkach E.
coli, jak i mitochondrium drozdzy tak zwanych
degradosomoéw RNA, to znaczy komplekséw
biatkowych, zdolnych do modulowania swej
aktywnosci rybonukleolitycznej w odpowiedzi
na obecnos¢ pewnych struktur w mRNA.

Kluczowa role w regulacji aktywnosci tych
komplekséw przypisuje sie obecnie enzymom o

wiasciwosciach helikaz RNA zawierajagcych mo-
tyw aminokwasowy (domene¢) DEAD lub DExH
(Anderson i Parker 1996). Helikazy RNA tego
typu sa powszechne wsréd organizmow zywych
i petnig wazne funkcje w istotnych procesach
komorkowych takich jak splicing, powstawanie
rybosoméw czy translacja.

Enzymy te przy udziale ATP potrafig dena-
turowac drugorzedowe struktury w RNA.

Inng ich wiasnoscig jest zdolnos$¢ do ochro-
ny RNA przed dziatalnoscig nukleaz, gdyz wy-
kazano, ze stabilizujg one nadeksprymowane
MRNA u Escherichia coli (lost i Dreyfus 1994).
Wiadomo obecnie, ze helikaza RhIB jest odpo-
wiedzialna za denaturacje struktur wyzszego
rzedu obecnych na 3" koicu mRNA w E. colt
Zablokowanie aktywnosci helikazy powoduje
zahamowanie degradacji w obszarze tych stru-
ktur, najprawdopodobniej na skutek niemozno-
Ssci pokonania dwuniciowych obszaréw trans-
kryptu przez RNazy wchodzace w skiad degra-
dosomu (py i wspétaut. 1996). Nalezy dodac, ze
inaktywacja genu kodujacego RhIB powoduje
Smier¢ komoérki co dowodzi, ze enzym ten petni
niezwykle istotna role w metabolizmie RNA u
Escherichia coli.

DEGRADOSOM W MITOCHONDRIACH DROZDZY

W 1992 roku wykryto, analogiczng do ba-
kteryjnej, aktywnos¢ 3’-5’ egzonukleolityczng w
ekstraktach mitochondrialnych. Ustalono, ze
za aktywnos¢ te jest odpowiedzialny duzy kom-
pleks biatkowy. Poczgtkowo badania nad tym
kompleksem (degradosomem) obejmowatly stu-
dia biochemiczne wyizolowanych enzymow.
Dos¢ szybko udato sie ustali¢, ze degradosom
jest ztozony z trzech polipeptydéw o masch
czateczkowych 110, 90, 75 kDa. Stwierdzono
réwniez, ze aktywnos$¢ 3'-5’ egzorybonukleoli-

tyczna jest zalezna od ATP. Poza tym zaobser-
wowano, ze hydroliza ATP przez degradosom
ulega znacznemu zwiekszeniu w obecnosci
RNA. Fakty te sugerowaly, ze elementem fun-
kcjonalnego enzymu moze by¢ biatko o wtasci-
wosciach helikazy RNA (Min i
1993).

Niezalezne badania prowadzone z uzyciem
syntetycznych oligonukleotydow komplemen-
tarnych do sekwencji dodekameru doprowadzi-
ty z kolei do izolacji kompleksu biatkowego

Zassenhaus
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zdolnego do wigzania sie z tg sekwencjg RNA.
Sktada sie on z trzech biatek o0 masach czgste-
czkowych 70, 60 i 19 kDa. Kompleksowi temu,
nazwanemu dodekamerazg, przypisuje sie fun-
kcje rozpoznawania sekwencji dodekameru i
wyznaczania miejsca ciecia czasteczki RNA na

69

dwa nukleotydy w kierunku 3’ od konica dode-
kameru. Wytworzenie w ten sposoéb dojrzatego
3’ kornica mRNA by¢ moze chroni transkrypty
przed aktywnoscig egzoiybonukleolityczng de-
gradosomu (Min i Zassenhaus 1993).

JADROWE GENY DROZDZOWE KODUJACE SKLADNIKI DEGRADOSOMU

Odkrycie genu kodujgcego istotny skiadnik
degradosomu mitochondrium Saccharomyces
cerevisiae nastapito zupetnie niezaleznie od ba-
dan nad degradacjg RNA. Gen SUV3 zostat
odkrytyjako mutant o bardzo ztozonym fenoty-
pie. Mutacjaw tym genie, poza innymi efektami
fenotypowymi, umozliwiata translacje mRNA
mitochondrialnego genu VAR, ktéry zostat po-
zbawiony dodekameru oraz powodowata silnag
akumulacje wycietych intronéw. Gen SUV3 ko-
duje biatko o masie 85 kDa, zawierajgce dome-
ny charakterystyczne dla helikaz RNA zalez-
nych od ATP (Stepien i wspoétaut. 1992). Po
uzyskaniu przeciwciatl na biatko suu3p okazato
sie, ze ono stanowi skiadnik kompleksu 3’-5’
egzorybonukleazy mitochondrialnej (Margos-
sian i wspoétaut. 1996).

Zebrane dotychczas dane wskazuja, ze biat-
ko suv3p uczestniczy w procesach obrobki 3’
koncow mRNA oraz degradacji mRNA. Niewy-
kluczonyjest takzejego udziat w splicingu (Ste-
pien i wspotaut. 1995)

Dowodem na udziat biatka suu3p w obroébce
mMRNA w okolicy dodekamerdéwjest analiza kon-
ca 3 mRNA genu F1T1, kodujacego transpozaze
Scel. Okazuje sie bowiem, ze mutanty SUV3 nie
sg w stanie przycina¢ korica 3'w poblizu dode-
kameru. Z drugiej strony mutacje SUV3 powo-
duja powazne zaburzenia w metabolizmie mito-
chondrialnego RNA: introny grupy | sg niezwy-
kle silnie akumulowane, podczas gdy RNA eg-
zonow ulega szybkiej degradacji. Nastepuje roz-
regulowanie metabolizmu RNA: czgsteczki zwy-
kle stabilne w niezmutowanych szczepach staja
sie niestabilne i na odwro6t (Golik i wspétaut.
1995). Wiadomo jednak, ze sur>3p petnijeszcze
inne funkcje, raczej niezalezne od aktywnosci

MODEL DEGRADOSOMU

Na podstawie naszych badan oraz wynikéw
opublikowanych (Min i Zassenhaus 1993, Mar-
gossian i wspotaut. 1996) proponujemy model
kompleksu wigzgcego 3 konce mRNA w mito-
chondriach drozdzy Saccharomyces cerevisiae
(rys. 1). W mitochondriach drozdzy stabilnos¢
mMRNA jest uzyskiwana dzieki wytworzeniu doj-
rzatego 3’ konca zawierajgcego sekwencje dode-

3'-5’ egzonukleazy. Obecnie trwajg intensywne
prace nad precyzyjniejszym okresleniem roli
biatka suu3p w mitochondrium drozdzy.

Préba identyfikacji genéw, ktérych produ-
kty oddziatujg z suu3p zaowocowata izolacjg
nowego genu, nazwanego DSS1 (Dmochowska i
wspoétaut. 1995). Sklonowano go w oparciu o
zdolnos$¢ do przywracania wydolnosci oddecho-
wej w szczepie z inaktywacja genu SUV3. Gen
ten zachowuje siejednak w ten sposéb jedynie,
gdy znajduje sie na plazmidzie wielokopiowym
zapewniajagcym wysoka ekspresje.

Gen DSS1 koduje biatko o masie czgstecz-
kowej okoto 110 kDa i domniemanej lokalizacji
mitochondrialnej. Szczep z inaktywacjg genu
DSS1 nie oddycha i ma pod pewnymi wzgledami
fenotyp podobny do szczepu z inaktywacjag genu
SUV3. Sekwencja biatka dsslp wykazuje homo-
logie do bakteryjnej rybonukleazy Il i biatka
cytd z Neurospora crassa. Rybonukleaza Il jest
egzonukleazg dziatajgcg w kierunku 3'-5'. En-
zym ten jest bardzo wydajng nukleazg, ale nie-
zwykle wrazliwg na obecnos$é w substracie stru-
ktur wyzszego rzedu (Kushner 1995). Zatem w
swoim dziataniu RNaza Il jest uzalezniona za-
pewne od biatek typu helikazy RNA. Ostatnio
pojawity sie przypuszczenia, ze RNaza Il moze
petni¢ takze funkcje ochrony 3’ korica mRNA
przed aktywnoscig innych bakteryjnych egzo-
nukleaz (Coburn i Mackie 1996). Inny homolog
dssl, biatko cyt4, peini w mitochondriach Neu-
rospora istotng role w splicingu i obrébce RNA
(Garriga i wspoétaut. 1984). Powyzsze fakty sta-
nowig mocng przestanke, ze dsslp jest drugim
skiadnikiem opisanej 3'-5' egzorybonukleazy,
sktadnikiem o aktywnos$ci egzonukleolitycznej.

MITOCHONDRIALNEGO

kameru 5’-AAUAAUAUUCUU-3\ Za reakcje te i
ochrone 3’ konca przed degradacja odpowie-
dzialny jest miedzy innymi kompleks trzech
biatek (dodekameraza).

Z kolei degradacja RNAjest prowadzona od
konca 3’ w strone konca 5 mRNA przez egzo-
nukleaze, sktadajaca sie z trzech polipeptydéw:
suu3p, dsslp i nie zidentyfikowanego polipep-
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tydu o masie — 75 kDa. Procesy powstawania
dojrzatego 3’ korica oraz degradacji mRNA sg
wzajemnie powigzane — biatko suu3p uczestni-
czy w obydwu.

THE METABOLISM OF RNA

Rye. 1. Model degradosomu RNA w
mitochondrium drozdzy Saccharomy-
ces cerevisiae.

Badania nad funkcjonowaniem tego komple-
ksu in vivo oraz nad izolacjg pozostatych genow
kodujacych sktadniki kompleksu sg w toku.

IN MITOCHONDRIA OF THE YEAST SACCHAROMYCES CEREVISIAE

Summary

In mitochondria of the yeast Saccharomyces cerevisiae
all mature messenger RNAs are processed at their 3’ end
near to a conserved dodecamer sequence 5-AAUAAUA-
UUCUU-3'. Generation of a proper 3’ end may be necessary
for the stability of mMRNA, as RNA from intergenic regions

and introns is quickly degraded. We propose that a protein
complex (degradosome) consisting of six proteins recognizes
3’ ends of mMRNAs, cleaves mRNA close to the dodecamer
sequences and, depending on various signals, protects or
degrades RNA.
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