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somu. Konwencjonalne metody FISH zostały 
z sukcesem zaangażowane w proces detekcji 
in situ powtórzeń telomerowych w chromo-
somach różnych gatunków kręgowców, przy 
użyciu syntetycznych, oligonukleotydowych 
komplementarnych sond (TTAGGG lub CCC-
TAA). Wydajność tych badań nie była jednak 
wystarczająca; użycie konwencjonalnej me-
tody pozwoliło na wykrycie jedynie 75-82% 
telomerów w ludzkich limfocytach (Wu i 
współaut. 1998).

Technika PRINS (ang. primed in situ la-
belling) oferuje szybką alternatywę. Polega na 
przyłączaniu in situ syntetycznych oligonukle-
otydów (CCTAA)7 w celu detekcji telomerów. 
PRINS jest także metodą bardziej wydajną, po-
nieważ konwencjonalny FISH używający wy-
znakowanej fluorescencyjnie sondy do hybry-
dyzacji z (TTAGGG) generuje dużo niespecy-
ficznych połączeń, przez co rezultaty są czasem 
trudne do analizy (Coulin i współaut. 2002).

Technika FISH-PNA jest szeroko stosowana 
w badaniach chromosomów człowieka oraz 
innych kręgowców, gdyż daje 100% detekcję 
sekwencji telomerowej. Szczególne stosowana 
jest do oszacowania długości telomerów u róż-
nych gatunków ptaków i chomika chińskiego. 
U tych zwierząt sekwencje telomerowe wystę-
pują również w innych niż telomerowe regio-
nach chromosomów (Bolzan i Bianchi 2006).

Inne, ostatnio rozwinięte techniki analizo-
wania długości telomerów, to flow-FISH (po-
łączenie cytometrii przepływowej i hybrydyza-
cji) (Rufer i współaut. 1998), analiza długości 
telomerów w indywidualnych chromosomach 
(ang. single telomere length analysis, STELA) 
oraz T-OLA (ang. telomeric- oligonucleotide li-
gation assays), technika pozwalająca mierzyć 
długość pojedynczego łańcucha bogatego w 
G na końcu 3’ przez przyłączanie hybrydyzują-
cych powtórzeń oligonukleotydowych (Baird 
2005). 

PODSUMOWANIE

Z powyższego przeglądu wynika doniosła 
rola telomerów w wielu procesach zachodzą-
cych w komórce. Dlatego obserwuje się zna-
czący postęp w tworzeniu nowych technik 
i ulepszaniu już istniejących, pozwalających 
wykrywać i mierzyć telomery, a także badać 
zmiany w nich zachodzące. Wiedza aktualna 
pozwala nam zrozumieć wiele procesów, ale 
liczne jeszcze pozostają do odkrycia. Bada-
jąc telomery pod kątem struktury ich DNA 
należy zdawać sobie sprawę, że to nie tylko 
fizyczne końce chromosomów. Sekwencja 

TTAGGG, określana powszechnie jako „telo-
merowa” u niektórych organizmów, wystę-
puje także w innych niż terminalne rejonach 
chromosomów. Jako powtarzalny, DNA staje 
się narzędziem w mapowaniu genomów i ba-
daniach ewolucyjnych.

Obecnie trudno uwierzyć, że przed bada-
niami Barbary McClintock telomery uważano 
tylko za nic nie znaczące zakończenia chro-
mosomów, a niekodujący telomerowy DNA, 
za tzw. śmieciowy DNA.

TELOMERES — A SIGNIFICANT ROLE OF SMALL SEQUENCES

Summary

Telomeres are distal structures of eukaryotic 
chromosomes, which are responsible for their stabil-
ity and functioning. They assure complete replica-
tion of terminal fragments of chromosomes, prevent 
degradation and fusion of chromosomes. Telomeres 
of most chordates are comprised of tandem repeats 
of the basic unit 5’-(TTAGGG)n-3’. The number of 
repeats of the basic telomeric sequence differs be-
tween the chromosomes of one and the same cell. 
However, in remains within the strictly determined 
range for a given species, for man it ranges from 

2 to 30 th pairs of nucleotides. Younger cells have 
got longer telomeres whereas the telomeres of older 
cells are shorter. Cytogenetic studies on telomeric 
regions of chromosomes have gained significance 
since the moment of the discovery that this chromo-
somal fragment actively participates in the process 
of cancer development, cell ageing and apoptosis. 
Telomeres consist of non-coding DNA sequences. 
They contain no genes and they code no proteins 
but their role in medicine, genetics and evolution-
ary studies is becoming more and more significant.
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