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Historia badań nad telomerami i telome-
razą sięga lat 30-tych ubiegłego wieku. Pierw-
sze doniesienia dotyczące funkcji końców 
chromosomów pochodzą z pracy Hermana 
Mullera nad mutantami Drosophila melano-
gaster. Na podstawie obserwacji aberracji 
chromosomowych sformułował on tezę, że 
końce chromosomu muszą pełnić w stosun-
ku do niego funkcję ochronne. Jest on rów-
nież autorem terminu telomer, który stwo-
rzył poprzez połączenie greckich słów: telos 
— koniec i meros — część (Muller 1938). 
Barbara McClintock prowadząc badania nad 
cyklem pęknięcie-fuzja-mostek chromoso-
mów Zea mays potwierdziła jednoznacznie 
funkcję telomerów (Mcclintock 1941). Nie-

Maja Boczkowska, jerzy Puchalski

Polska Akademia Nauk 
Ogród Botaniczny Centrum Zachowania Różnorodności Biologicznej w Powsinie 
Prawdziwka 2, 02-973 Warszawa 
E-mail: m.boczkowska@ihar.edu.pl

TELOMERY I TELOMERAZA W KOMÓRKACH ROŚLINNYCH

WSTĘP

stety przez kolejne trzy dekady właściwie nie 
prowadzono badań nad telomerami. Dopiero 
w latach 70-tych ubiegłego wiek wzrosło za-
interesowanie tym tematem. Po raz pierwszy 
sekwencję telomerów opisali BlackBurn i 
Gall w 1978 r. u orzęska Tetrahymena. Na 
odkrycie enzymu związanego z telomerami, 
telomerazy, przyszło poczekać jeszcze 7 lat. 
W 1985 roku Greider i BlackBurn odkryły 
specyficzną dla telomerów terminalną trans-
ferazę. Odkrycie to, wraz z wcześniejszym 
wyjaśnieniem roli sekwencji telomerowego 
DNA w ochronie chromosomów przed de-
gradacją (szostak i BlackBurn 1982), zostało 
wyróżnione nagrodą Nobla w 2009r.

TELOMERY

Obecnie telomery definiuje się jako wy-
specjalizowane struktury o nukleoproteino-
wym charakterze, zlokalizowane na końcach 
chromosomów organizmów eukariotycznych, 
w obrębie których nie występują sekwencje 
kodujące.

U większości eukariontów telomerowe 
DNA jest dwuniciową cząsteczką o prostej 
sekwencji tandemowej, definiowanej przez 
matrycę RNA telomerazy (Fajkus i współaut. 
2005). Na końcu 3’ występuje tzw. „ogon G”, 
czyli jednoniciowy fragment o różnej dłu-
gości, charakteryzujący się wysoką zawarto-
ścią guaniny (henderson i BlackBurn 1989, 
zhao i współaut. 2009). „Ogon G” poprzez 

zagięcie i wplecenie w dwuniciowy fragment 
telomerowego DNA tworzy trzeciorzędową 
strukturę nazywaną pętlą-T. Strukturę tę za-
obserwowano u ssaków (GriFFith i współaut. 
1999, PalM i de lanGe 2008), a w świecie 
roślin u Pisum sativum (cesare i współaut. 
2003). W miejscu wplecenia „ogona G” do-
chodzi do odsunięcia jednej z nici dwunicio-
wego w tym miejscu telomerowego DNA i 
powstania struktury zwanej pętlą-D (Greider 
1999). Uważa się, że utworzenie pętli chroni 
końcowy fragment telomeru przed rozpozna-
niem go przez mechanizmy naprawcze ko-
mórki, jako miejsca pęknięcia dwuniciowej 
cząsteczki DNA oraz ogranicza dostęp telo-
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ściennych należących do rzędu Asparagales 
(około 6300 gatunków), u której występują 
charakterystyczne dla człowieka i innych 
kręgowców powtórzenia TTAGGG (adaMs 
i współaut. 2001). Tajemnicą jednak pozo-
staje budowa telomerów u gatunków z ro-
dzaju Allium; nie występuje tam żadna z 
dotychczas poznanych sekwencji telomero-
wych (Fuchs i współaut. 1995).

Poza omówionymi powyżej różnymi ty-
pami budowy sekwencji telomerowej, po-
wszechnie obserwuje się występowanie róż-
nych odmian powtórzeń tandemowych w 
obrębie chromosomu (Ganal i współaut. 
1991, richards i współaut. 1993). Zjawisko 
to powstaje na skutek nie całkowitej dokład-
ności telomerazy w trakcie wydłużania telo-
merowego DNA, w efekcie czego powstają 
powtórzenia o zróżnicowanej liczbie nukle-
otydów T i G (tsujiMoto i współaut. 1997, 
1999).

Długość telomerów podlega precyzyjnej 
kontroli genetycznej i rozwojowej (Gre-
ider 1996) i waha się od 0,5 kb u Chlo-
rella vulgaris, przez 30–60 kb u Solanum 
esculentum, do 150 kb u Nicotiana taba-
cum (Gnal i współaut. 1991, hiGashiyaMa 
i współaut. 1995, Fajkus i współaut. 1995). 
Za skracanie telomerów w głównej mierze 
odpowiada proces niepełnej replikacji koń-
ców, który prowadzi do utraty końcowego 
fragmentu cząsteczki DNA podczas każde-
go podziału komórkowego. Jednak w przy-
padku roślin, aktywność telomerazy jest 
obserwowana głównie w tkankach meryste-
matycznych, w których zachodzi większość 
podziałów komórkowych. Skracanie się 
telomerów w tym przypadku nie jest tak 
znaczące (oGuchi i współaut. 1999). Nie 
zaobserwowano istotnych zmian w długo-
ści sekwencji telomerowej podczas ontoge-
nezy Silene latifolia i Arabidopsis thaliana 
(riha i współaut. 1998, FizGerald i współ-
aut. 1999). Natomiast w przypadku Hor-
deum vulgare dochodzi do utraty sekwen-
cji telomerowej o długości 50 kb podczas 
rozwoju zarodka (kilian i współaut. 1995), 
co wskazuje na występowanie u tego ga-
tunku mechanizmu szybkiego usuwania te-
lomerów. Podobny mechanizm opisano u 
Sacharomyces cerevisie (li i lustiG 1996). 
Do wydłużania telomerów dochodzi zaś w 
komórkach kallusa w kulturach in vitro. 
Zmiany tego typu zaobserwowano na przy-
kład u Hordeum vulgare i Silene latifolia 
(kilian i współaut. 1995, riha i współaut. 
1998).

merazy (GriFFith i współaut. 1999, PalM i de 
lanGe 2008). Schematyczną budowę telome-
ru przedstawiono na Ryc. 1.

Monomer telomerowy jest stosunkowo 
silnie zakonserwowany ewolucyjnie o ogól-
nym wzorze budowy 5’-Tx(A)Gy-3’. Po raz 
pierwszy siedmionukleotydową sekwencję 
telomerową o wzorze TTTAGGG wykryto 
u Arabidopsis thaliana (richards i ausBel 
1988). Późniejsze badania, bazujące głow-
nie na technice FISH, potwierdziły wystę-
powanie tej sekwencji zarówno u jednoko-
mórkowych glonów — Chlorella vulgaris i 
Chlorella variabilis (hiGashiyaMa i współ-
aut. 1995, Blank i współaut. 2010), u msza-
ków — Pellia epiphylla (Fuchs i współaut. 
1995), u nagonasiennych — Pinus sylvestris 
(Fuchs i współaut. 1995), jak i gatunków 
okrytonasiennych np. u Lycopersicon escu-
lentum (Gnal i współaut. 1991) czy u Se-
cale cereale (schwarzacher i hesloP-harri-
son 1991). Jak się okazało, w świecie roślin 
istnieje jednak wiele odstępstw od powyżej 
przedstawionej budowy monomeru telome-
rowego. Jednym z nich jest gatunek jed-
nokomórkowej zielenicy Chlamidomonas 
reinwardtii, u którego sekwencja telome-
rowa bazuje na powtórzeniach TTTTAGGG 
(Petracek i współaut. 1990). Istnieje rów-
nież liczna grupa gatunków roślin jednoli-

Ryc. 1. Schemat budowy telomeru oraz lokali-
zacji sześciu podstawowych białek telomero-
wych.
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ono heterodimer z TPP1, który kontroluje 
aktywność telomerazy zarówno w pozytyw-
ny, jak i negatywny sposób (Xin i współaut. 
2007, wanG i współaut. 2007). U Arabidop-
sis thaliana zidentyfikowano trzy homologi 
POT1: A, B i C, o zróżnicowanej funkcjonal-
ności. POT1A łączy się z telomerazą i jest nie-
zbędne do syntezy powtórzeń telomerowych, 
podczas gdy POT1B i C są zaangażowane w 
ochronę końców chromosomów (shakirov 
i współaut. 2005, tani i Murata 2005, suro-
vtseva i współaut. 2007). Natomiast u mchu 
Physcomitrella patens zidentyfikowano tylko 
jedno białko POT1, którego funkcja wykazu-
je większe podobieństwo do tej pełnionej w 
komórkach kręgowców niż Arabidopsis tha-
liana (shakirov i współaut. 2010). W 1999 
r. wyizolowano również z Arabidopsis tha-
liana białko asocjujące do dwuniciowego 
fragmentu telomerowego DNA AtPurα (tre-
MousayGue i współaut. 1999). Udało się tak-
że rozpoznać złożoną grupę białek zawierają-
cą silnie zakonserwowaną domenę Myb. Jest 
ona charakterystyczna dla TRF1-2 i odpowia-
da za przyłączanie się tych białek do sekwen-
cji telomerowej (Bilaud i współaut. 1996). 
W obrębie tej grupy udało się zidentyfiko-
wać rodzinę małych białek SMH (ang. single 
myb histone) zawierającą domenę Myb na 
końcu N (Marian i współaut. 2003). U ku-
kurydzy wyizolowano pięć białek typu SMH 
(Marian i współaut. 2003), a u Arabidopsis 
trzy (hwanG i współaut. 2001; schruMPFova 
i współaut. 2004, 2008). Odkryto również 
białka TRFL (TRF-like proteins), gdzie do-
mena Myb jest zlokalizowana na końcu kar-
boksylowym. Białka tego typu znaleziono u 
Arabidopsis thaliana, Oryza sativa i Nico-
tiana tabacum (yu i współaut. 2000, yanG 
i współaut. 2003, karaMysheva i współaut. 
2004). W przypadku wszystkich opisanych 
powyżej białek nie udało się jednak dowieść 
bezsprzecznie ich funkcjonalnego powiąza-
nia z kompleksem telomerowym in vivo. 
Uzasadnione więc wydaję się być stwierdze-
nie, że nie poznano jeszcze najważniejszych 
białek asocjujących do dwuniciowej cząstecz-
ki telomerowego DNA roślin.

Telomerowe DNA, pomimo dużej ilości 
związanych z nim białek telomerowych, jest 
nawinięte na nukleosomy. Organizacja chro-
matyny w obrębie telomerów jest kolejną ce-
chą, która nie wykazuje silnego zakonserwo-
wania ewolucyjnego. U Arabidopsis thaliana 
region subtelomerowy jest silnie upakowaną 

Budowa i poprawne funkcjonowanie telo-
merów pozostaje w ścisłym związku z obec-
nością szeregu białek wchodzących w skład 
kompleksu telomerowego. Mimo iż sama se-
kwencja telomerowa jest stosunkowo silnie 
zakonserwowana ewolucyjnie, to grupa wią-
żących się z nią białek charakteryzuje się du-
żym zróżnicowaniem wśród dotychczas prze-
badanych organizmów. U człowieka i pozo-
stałych ssaków telosom zbudowany jest z 
sześciu białek, a jedynie trzy z nich łączą się 
w bezpośredni sposób z sekwencją telomero-
wą. TRF1 i TRF2 (ang. teomeric repeat biling 
factor 1 i 2) i wiążą się z dwuniciowym frag-
mentem telomeru (chonG i współaut. 1995, 
Bilaud i współaut. 1997, liu i współaut. 
2004), natomiast POT1 (ang. protection of 
telomeres 1) z fragmentem jednoniciowym 
(BauMann i cech 2001). Pozostałe trzy biał-
ka są do nich rekrutowane: TIN2 (ang. TRF1-
intracting protein 2), TPP1 (ang. POT1/TIN2 
organizig protein) i RAP1 (ang. Ras-related 
protein 1) (liu i współaut. 2004, de lanGe 
2005). Jak wykazały ostatnie badania, białko 
RAP1 wiąże się również z sekwencją TTAGG 
występującą poza regionem telomerowym, w 
efekcie czego może przeciwdziałać niestabil-
ności i rekombinacji w tych miejscach geno-
mu (Martinez i współaut. 2010). Świadczy to 
o potencjale białek telomerowych do pełnie-
nia również innych, niezwiązanych z telome-
rami funkcji. U drożdży Saccharomyces cere-
visiae jak dotąd wykryto tylko jedno białko 
telosomu wykazujące homologię do ludzkie-
go RAP1. Jednak w odmienny sposób wcho-
dzi ono w interakcję z sekwencją telomero-
wą — wiąże się z nią bezpośrednio (Bianchi i 
shore 2008).

Obecny stan wiedzy z zakresu budowy 
i funkcji białek wchodzących w skład ro-
ślinnego kompleksu telomerowego jest nie-
porównywalnie mniejszy niż w przypadku 
drożdży czy człowieka. Dotychczas nie udało 
się zidentyfikować roślinnych białek, których 
funkcja byłaby w pełni homologiczna z trze-
ma podstawowymi elementami ludzkiego te-
losomu. Zidentyfikowano na razie dwa białka 
wiążące się z jednoniciowymi powtórzeniami 
telomerowymi: GTBP1 (ang. G-strand specif-
ic single-stranded telomere-binding protein 
1) u Nicotiana tabacum oraz STEP1 (single-
stranded telomere-binding protein 1) u Ara-
bidopsis thaliana (hirata i współaut. 2004, 
kwon i chunG 2004, lee i kiM 2011). Wykry-
to również homologi białka POT1. Tworzy 

BIAŁKA TELOMEROWE
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we DNA nie zawiera jednak informacji po-
zycjonującej nukleosom, w związku z czym 
obserwuje się zaburzenia w regularności roz-
łożenia nukleosomów (Mechelli i współaut. 
2004; Pisano i współaut. 2006, 2007).

heterochromatyną, natomiast sekwencja telo-
merowa wykazuje cechy euchromatyny (va-
rquero-sedas i współaut. 2010). U ssaków 
zaś obydwa te rejony tworzą skondensowaną 
heterochromatynę (Blasco 2007). Telomero-

ROLA TELOMERÓW

Wyróżnia się pięć podstawowych funkcji 
telomerów. Główną rolą jest ochrona koń-
ców chromosomów przed rozpoznaniem 
jako pęknięć podwójnej nici DNA, w skutek 
czego dochodziłoby do niehomologicznego 
łączenia końców i powstawania chromoso-
mów dicentrycznych oraz aktywacji enzy-
mów nukleolitycznych (BlackBurn 2005). 
Poza tym telomery pełnią jeszcze dodatko-
wo szereg innych funkcji w komórce, mię-
dzy innymi biorą udział w prawidłowym 
rozmieszczeniu chromosomów w interfazo-

TELOMERAZA

wym jądrze oraz odpowiadają za prawidłowy 
ich rozdział w czasie podziału komórkowe-
go (Maddar i współaut. 2001). Działają one 
jak zegar komórkowy, który mierzy historię 
replikacji i określa potencjał proliferacyjny 
komórki (BlackBurn 2001, duBrana i współ-
aut. 2001). Telomery tłumią również eks-
presję genów położonych w ich sąsiedztwie 
(aParicio i współaut. 1991), chociaż ich rola 
w wyciszaniu transkrypcyjnym nie jest do 
końca wyjaśniona.

Pełna struktura holoenzymu telomerazy 
nie została jeszcze całkowicie opisana. Stan 
obecnej wiedzy wskazuje, że jest to kom-
pleks rybonukleoproteinowy, w skład które-
go wchodzi szereg białek i cząsteczka RNA, 
wykazujący aktywność odwrotnej transkryp-
tazy (lundBlad 1998).

Na centrum aktywności ludzkiej telo-
merazy składa się: telomerazowe RNA (TER 
lub TR), telomerazowa odwrotna transkryp-
taza (TERT) oraz dyskerina (DKC) (cohen i 
współaut., 2007) (Ryc. 2).

Telomerazowe RNA, TER, zawiera krót-
ką sekwencję komplementarną do powtó-
rzeń telomerowych, która wykorzystywana 
jest jako matryca dla odwrotnej transkryp-
cji (Greiner i BlackBurn 1987, 1989; yu i 
współaut. 1990). Podjednostka ta różni się 
pomiędzy organizmami i sekwencją i roz-
miarem (od 150 nt u Tetrahymena do po-
nad 1200 nt u Schizosaccharomyces pombe), 
jednak jej struktura drugorzędowa pozostaje 
silnie zakonserwowana (Graeider i Black-
Burn 1989, linGner i współaut. 1994, chen 
i współaut. 2000, leonardi i współaut. 2008, 
weBB i zakian 2008).

Jak dotąd udało się zidentyfikować telo-
merazowe RNA tylko u Arabidopsis thaliana 
(ciFuentes-rojas i współaut. 2011). U tego 
gatunku występują dwie cząsteczki TER 1 i 
2, kodowane w odrębnych loci i różniące się 
w znaczny sposób sekwencją nukleotydową. 

Ryc. 2. Schemat budowy holoenzymu telomera-
zy u człowieka (na górze) i u A. thaliana (na 
dole).
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U roślin ekspresja telomerazy jest tkan-
kowo i rozwojowo specyficzna. Zachodzi w 
tkankach generatywnych, embrionalnych i me-
rystematycznych oraz w komórkach kallusa. 
Natomiast aktywności telomerazy jest bardzo 
niska lub niewykrywalna w tkankach wegeta-
tywnych (FizGerald i współaut. 1996, heller i 
współaut. 1996, kilian i współaut. 1998, riha 
i współaut. 1998, watson i riha 2010). Wzór 
ekspresji telomerazy wykazuje podobieństwo 
do opisanego dla zwierząt. Aktywność telome-
razy jest związana z semikonserwatywną repli-
kacją w fazie S cyklu komórkowego (chakh-
Paronian i wellinGer 2003). Na matrycy RNA 
zawartego w podjednostce TER, telomeraza 
syntetyzuje powtórzenia telomerowego DNA 
wykorzystując aktywność odwrotnej transkryp-
tazy podjednostki TERT. W pierwszym etapie 
następuje rozpoznanie jednioniciowego frag-
mentu telomeru, ogona G, który jest wykorzy-
stywany jako starter. Następnie zachodzi syn-
teza telomerowych powtórzeń, przesunięcie 
na koniec nowo zsyntetyzowanego fragmentu 
i wznowienie cyklu syntezy. Etapy te są po-
wtarzane aż do czasu oddysocjowania enzymu 
(Greider 1995). Aktywność telomerazy jest ści-
śle powiązana z trzeciorzędową strukturą telo-
merów. Proces syntezy może być rozpoczęty 
jedynie wtedy, gdy pętla-T zostanie rozwinięta 
i pojawi się wolny „ogon G”. Struktura pętli 
jest stabilizowana przez kompleks białek wcho-
dzących w skład telosomu (chakhParonian i 
wellinGer 2003).

Jednak tylko TER1 jest w istotny sposób za-
angażowane w utrzymanie telomerów, oraz 
stanowi miejsce przyłączenia białka POT1 
(ciFuentes-rojas i współaut. 2011).

Drugą podjednostkę stanowi telomerazo-
wa odwrotna transkryptaza TERT, która kata-
lizuje odwrotną transkrypcję telomerowych 
powtórzeń na matrycy telomerazowego RNA 
(linGner i współaut. 1997). Dotychczas udało 
się zidentyfikować geny kodujące tą podjed-
nostkę u wielu różnych organizmów (syko-
rova i Fajkus 2009). Charakteryzuje się ona 
jednolitą budową u ewolucyjnie odległych 
organizmów. W budowie TERT wyróżnia się 
cztery domeny: na końcu aminowym i kar-
boksylowym, odwrotnej transkryptazy oraz 
wiążącą RNA (kelleher i współaut. 2002). 
Wyizolowana z Arabidopsis podjednost-
ka AtTERT ma wielkość 131 kDA i zawiera 
wszystkie motywy aminokwasowe typowe 
dla odwrotnych transkryptaz oraz dodatko-
wo dwa motywy specyficzne tylko dla telo-
meraz (linGner i współaut. 1997, FitzGerald 
i współaut. 1999, oGuchi i współaut. 1999). 
Na podstawie analizy filogenetycznej określo-
no również, że AtTERT wykazuje większe po-
dobieństwo do podjednostki TERT człowieka 
niż drożdży i orzęsków (oGuchi i współaut. 
1999). AtTERT jest kodowana przez gen wy-
stępujący w pojedynczej kopii, tak samo jak 
u człowieka (kilian i współaut. 1997, Meyer-
son i współaut. 1997, FitzGerald i współaut. 
1999, oGuchi i współaut. 1999).

ROLA TELOMERAZY

Podstawowa rola telomerazy opiera się 
o opisany powyżej mechanizm. Kompensa-
cja utraty sekwencji telomerów zabezpiecza 
je przed erozją, do której dochodzi w przy-
padku braku aktywności telomerazy (kilian i 
współaut. 1995, colGin i reddel 1999). Ero-
zja telomerów skutkuje niestabilnością geno-
mu i wprowadza komórkę na drogę apopto-
zy (BlackBurn 2001). Aktywność telomerazy 
ma również związek z naprawianiem złama-
nych chromosomów. Sekwencja telomerowa 
jest wówczas syntetyzowana od nowa, dzięki 
czemu do komórki potomnej przekazywany 
jest nieuszkodzony chromosom. Zjawisko to 
opisano m.in. w komórkach pszenicy (tsuji-
Moto i współaut. 1999). U ssaków zaobser-
wowano także, że w komórkach, w których 
przywrócona została aktywność telomera-

zy, dochodzi do podniesienia potencjału re-
plikacyjnego, procesu nowotworzenia oraz 
wzrostu przeżywalności. Jednakże tym pro-
cesom nie towarzyszy wydłużanie sekwencji 
telomerowej (de lanGe i współaut. 1990, Fu 
i współaut. 2000, zhu i współaut. 2000, Bla-
sco 2002). Liczne badania wskazują na nieza-
leżne od telomerów funkcje telomerazy. Pod-
jednostka TERT wykazuje funkcje regulatora 
rozwoju związane z kontrola odpowiedzi 
transkrypcyjnych (choi i współaut. 2008). 
Wraz z RMRP (ang. RNA component of mito-
chondrial RNA processing endoribonuclease) 
może działać jako zależna od RNA polimera-
za RNA (Maida i współaut. 2009). Potwier-
dzono również role telomerazy w regulacji 
apoptozy w sposób niezależny od telomerów 
(haendeler i współaut. 2004).
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przejście do fazy starzenia jest właśnie stan 
„ogona G” (riha i współaut. 2000, steward 
i współaut. 2003). W liściach Arabidopsis 
thaliana obserwuje się ekspresję specyficz-
nego białka (ATB2) pośrednio wiążącego się 
z telomerami w czasie przejścia liścia z fazy 
poprzedzającej starzenie do fazy starzenia 
(zentGraF i współaut. 2000). Wraz z rozwo-
jem korzeni i hypokotyli u Vigna radiata 
wykryto zmienność kompleksów białkowych 
wiążących się z telomerami (lee i współaut. 
2000). U zwierząt charakterystyczna budowa 
pętli-T stanowi jeden z elementów sygnali-
zujących komórce przejście w kierunku sta-
rzenia, analogiczna struktura została opisana 
u Pisum sativum (chan i BlackBurn 2002, 
cesare i współaut. 2003). Zaobserwowano 
również zmiany w kompleksie telomerowym 
na skutek starzenia się ziarniaków pszenicy i 
żyta (Bucholc i Buchowicz 1992, 1995; Bo-
urBiak i współaut. 2007). W obydwu przy-
padkach autorzy obserwowali, iż na skutek 
utraty żywotności zarodków dochodzi do 
zaniku sekwencji telomerowych w wysoko-
cząsteczkowym DNA, przy jednoczesnym 
pojawieniu się ich we frakcji niskocząstecz-
kowej. Powstawanie pozachromosomalnych 
elementów telomerowych było skorelowane 
z ogólną fragmentacją genomu, do której do-
chodzi w czasie przechowywania nasion w 
stanie wysuszonym. Obserwowano również, 
że telomery znikały z frakcji niskocząsteczko-
wej, gdy nasiona przechowywane poddawa-
no 3–6 godzinnej immbibicji. Według auto-
rów istnieją również oznaki całkowitej utraty 
telomerów w skutek długotrwałego przecho-
wywania (Bucholc i Buchowicz 1992, 1995; 
BourBiak i współaut. 2007).

Wiele przesłanek wskazuje na związek 
kompleksu telomerowego ze starzeniem się 
roślin. Liczne podobieństwa w budowie, 
funkcji i sposobie utrzymania telomerów w 
świecie roślin i zwierząt nasuwają przypusz-
czenie, że skracanie telomerów w czasie on-
togenezy może w obydwu przypadkach dzia-
łać jak mechanizm sygnalizujący starzenie. U 
części roślin (Hordeum vulgare, Nicotiana 
tabacum) telomery skracają się w rozwoju 
ontogenetycznym tak samo jak u człowieka 
(counter i współaut. 1992, kilian i współ-
aut. 1998), natomiast u innych (Melandrium 
album, Arabidopsis thaliana, Avena sativa) 
pozostają stabilne (riha i współaut. 1998, 
FitzGerald i współaut. 1999, zentGraF i 
współaut. 2000). W pracach przeglądowych 
dotyczących kompleksu telomerowego wy-
stępuje tendencja do generalizowania wyni-
ków otrzymanych dla Arabidopsis thaliana, 
negującego udział skracania się telomerów 
w sygnalizowaniu starzenia u wszystkich ro-
ślin. Bez przeprowadzenia dokładniejszych 
badań obejmujących więcej gatunków i z 
uwzględnieniem innych zmian w obrębie 
kompleksu telomerowego, wysunięcie takie-
go wniosku wydaje się być przedwczesne. 
Prace badawcze z ostatniej dekady wskazu-
ją bowiem na udział kompleksu telomero-
wego w procesach starzenia się roślin. Wy-
kazano występowanie pozytywnej korelacji 
między długością telomerów i aktywnością 
telomerazy a spodziewaną długością życia u 
pięciu gatunków z rodzaju Pinus (Flanary i 
kletetschka 2005). Zarówno u Arabidopsis 
thaliana, jak i Melandrium album zaobser-
wowano skracanie się „ogona G” w raz z roz-
wojem od siewki do dojrzałego liścia. W ko-
mórkach ludzkich elementem sygnalizującym 

KOMPLEKS TELOMEROWY A PROCESY STARZENIA U ROŚLIN

Tabela 1. Budowa i długość telomerów u różnych organizmów.

Gatunek Sekwencja powtórzenia Długość telomeru

Tetrahymena thermophila TTGGGG 20–70 powtórzeń

Homo sapiens TTAGGG 10–15kb

Saccharomyces cerevisiae T(G)1-3 250–350bp

Arabidopsis thaliana TTTAGGG 2–9 kb

Chlorella vulgaris TTTAGGG 0,5kb

Chlamydomonas reinhardii TTTAGGGG 0,5–1 kb

Allium cepa nieznana nieznana
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nych jest nieporównywalnie skromniejszy. 
Jednakże wypracowane metody badawcze 
coraz częściej są stosowane w analizie obiek-
tów należących do królestwa roślin. Musimy 
również pamiętać, że dotychczas otrzymane 
wyniki wskazują na wysoki poziom analogii 
kompleksu telomer-telomeraza u tych dwóch 
grup organizmów, uzasadnione jest, więc 
oczekiwanie kolejnych odkryć związanych ze 
światem roślin.

Kompleks telomerowo-telomerazowy jest 
od dłuższego czasu obiektem licznych ba-
dań z zakresu jego budowy i funkcji w ko-
mórkach zwierzęcych. Spowodowane jest to 
związkiem aktywności telomerazy z niektóry-
mi procesami nowotworzenia oraz dążeniem 
człowieka do zdobycia wiedzy jak stać się 
nieśmiertelnym. Obecny stan wiedzy o bu-
dowie i funkcji telomerów, telomerazy i bia-
łek im towarzyszących w komórkach roślin-

PODSUMOWANIE

TELOMERES AND TELOMERASE IN PLANT CELLS

Summary

W budowie i funkcji kompleksu telomerowego 
występującego w komórkach roślin i zwierząt, ob-
serwuje się szereg podobieństw. W jego skład wcho-
dzą telomerowe DNA, białka telomerowe oraz en-
zym telomeraza. Telomery to struktury zbudowane 
z kompleksu białek i tandemowo powtórzonych se-
kwencji DNA, zlokalizowane na końcach chromoso-
mów eukariotycznych. Pełnią szereg istotnych funk-
cji w komórkach organizmów żywych. Najważniej-
szą ich rolą jest ochrona genomu przed potencjalną 
niestabilnością. O ile sekwencja telomerowego DNA 
jest stosunkowo silnie zakonserwowana nawet u or-
ganizmów odległych ewolucyjnie, o tyle kompleks 

białek telomerowych charakteryzuje się dużym zróż-
nicowaniem. Z telomerami współdziała telomeraza - 
enzym o aktywności odwrotnej transkryptazy, który 
na matrycy własnego RNA dobudowuje na końcach 
chromosomów sekwencje telomerowe. Istniej wiele 
przesłanek wskazujących na udział kompleksu telo-
merowego w starzeniu się komórek roślinnych. Jed-
nak dotychczas nie udało się w pełni zweryfikować 
tej hipotezy. Wiedza z zakresu budowy i funkcji telo-
merów i telomerazy w komórkach roślinnych ciągle 
pozostaje daleko w tyle za tą uzyskaną dla komórek 
ssaków.

TELOMERY I TELOMERAZA W KOMÓRKACH ROŚLINNYCH

Streszczenie

Both in plants and animals cells several similari-
ties in structure and function of telomere complex 
are observed. Telomere complex consists of DNA, 
proteins and telomerase. Telomeres are the special 
structures composed of proteins and tandem repeat-
ed DNA sequences, localized at the physical end of 
eukariotic chromosomes. They carry out many im-
portant functions in the cells. The most important 
of their role is to protect the genome from potential 
instability. While the telomeric DNA sequence is rel-
atively highly conserved even among evolutionarily 

distant organisms, telomeric protein complex has a 
great diversity. Telomerase interacts with telomeres. 
This enzyme has a reverse transcriptase activity and 
based on its own RNA template adds telomeric se-
quences at the ends of chromosomes. There are lots 
of indications that telomere complex participates 
in the plant cells aging process. But so far this hy-
pothesis has not been fully verified. Knowledge in 
the field of structure and function of telomeres and 
telomerase in plant cells still remains far behind that 
achieved in mammalian cells.
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