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1. Wstep

0 potowy lat siedemdziesigtych powszechnie przyjmowano zasade prostej
DzaIeZnoéci sekwencji nukleotydowej pierwotnego transkryptu od sekwen-

cji nukleotydowej odpowiedniego genu. Odkrycie genéw podzielonych, a w po-
towie lat osiemdziesigtych zjawiska redagowania RNA, uczynito te informa-
cyjng zalezno$¢ bardziej ztozona.

Wiadomo rowniez, ze struktura catego genomu wegetatywnego niektorych

organizméw eukariotycznych, moze by¢ w spos6b znaczacy i uporzadkowany
przeksztatcana w czasie ich cyktu zyciowego.

2.,,Defektywne” geny Swidrowcéw i gRNA

w 1984 r., w mitochondriach afrykanskiego $widrowca Trypanosoma hru-
cei, powodujacego $pigczke lub trypanosomatoze u niektorych zwierzat zyja-
cych w Afryce, wykryto funkcjonalny mRNA genu podjednostki drugiej oksy-
dazy cytochromowej (coli). Gen coli, znajdujacy sie w mitochondiialnym DNA,
jest jednaik ,,defektywny” — nie zawiera czterech reszt A. Brak czterech nu-
kleotydow w sekwencji kodujacej powinien catkowicie zmieniaé sens odpo-
wiadajagcego mu mRNA. Pierwotny transkiypt zostaje zatem uzupetniony
0 nukleotydy brakujace. Wiele transkryptéw innych mitochondrialnych genéw
Swidrowcow przeksztatcanych jest podobnie, przez potranskrypcyjne wstawia-
nie i wycinanie U. Proces ten nazwano redagowaniem RNA (ang, RNA editing)
(1). W jego wyniku moga powstawac¢ otwarte ramki odczytu, miejsca startu
| konhca translacji czy sekwencje niezbedne do wycinania intronéw.

Redagowanie zachodzi po transkrypcji, poniewaz w catkowitym mitochon-
drtalnym RNA tego organizmu wykryto transkrypty nieredagowane, redago-
wane czesciowo i redagowane btednie. Bezposrednio dowodzg tego doswiad-
czenia przeprowadzone w uktadach in vitro (2).
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Niektore z transkiyptéw mitochondrialnych genéw $widrowcoéw, zmieniane
sg W sposOb znaczacy — ponad 60% sekwencji kodujgcych moze by¢ two-
rzonych po transkrypcji. Na przykiad w pre-mRNA genu ND7 — kodujacym
podjednostke dehydrogenazy NADH — jest 291 miejsc redagowania, w ktoé-
rych dodawanych jest 553, a usuwanych — 89 U (3). Sekwencja nukleoty-
dowa takich mRNA jest catkowicie rézna od sekwencji odpowiadajacych im
genéw (zwanych dlatego ,,kryptogenami”).

Redagowanie jest procesem w zasadzie Kierunkowym i zachodzi stopniowo
od konca 3 do 5 pre-mRNA. Informacje niezbedng do poprawienia tran-
skiyptow dostarczajg krdtkie, liczace od 35 do 78 nukleotyddéw, korygujace
RNA (gRNA, guide RNA), Sg one komplementarne do odcinkéw zredagowa-
nych, dojrzatych, w mRNA (oprécz klasycznego, mozliwe jest parowanie G:U
i A:C). Przytaczenie gRNA do niezredagowanego pre-mRNA jest mozliwe dzieki
istnieniu tzw. sekwencji kotwiczacych w mRNA. Znajdujg sie od 3' strony
miejsca redagowania i sg w petni komplementarne na odcinku od 4 do Kil-
kunastu nukleotydéw do fragmentu 5 odpowiednich gRNA. W przypadku
ekstens}wnie redagowanych transkryptéw sekwencje kotwiczace w mRNA,
rozpoznawane przez odpowiadajace im sekwencje na 5' kohcu gRNA, tworzone
sg kolejno podczas redagowania (4,5).

Redagowanie w obrebie odcinka transkryptu kryptogenu zmienianego przy
uzyciu jednej czasteczki gRNA (domeny) zachodzi stopniowo, ale proces nie
jest prawdopodobnie doktadnie spolaryzowany i jest ,,omylny”. Znaleziono
transkiypty niepetnie ,,poprawione” oraz takie, ktére w obrebie domen zreda-
gowane byly ,,nieprawidtowo” (6,7).

Powstato kilka hipotez opisujacych mechanizm redagowania RNA u $wi-
drowcow. We wszystkich przyjmuje sie, ze zasadniczg role petnig gRNA i re-
akcja rozpoczyna sie utworzeniem dupleksu gRNA:mRNA, miedzy sekwencja-
mi kotwiczacymi obu czasteczek (8). Pierwszy niesparowany nukleotyd du-
pleksu wyznacza prawdopodobnie miejsce redagowania mRNA. Sugeruje sie,
ze redagowanie moze nastepnie zachodzi¢ w spos6b uporzadkowany, tak ze
zmianie ulegajg kolejno nukleotydy w miejscach niesparowanych. Proces re-
dagowania moze polega¢ réwniez na zachodzacych w spos6b statystyczny,
w miejscu redagowania, procesach wycinania i wstawiania U. Transkiypty
poprawione wiasciwie” tworzg z gRNA niedostepng redagowaniu strukture
dwuniciowg (7,9), Oba modele nie rozstrzygajg natury biochemicznego me-
chanizmu reakgcji.

W 1991 r. Cech zaproponowat, ze redagowanie i sktadanie genowe (spli-
cing) majg wspolne pochodzenie ewolucyjne i wspolny mechanizm, polegajacy
na serii reakcji transestryfikacji (10). Wykorzystujgc te sugestie i dostepne
wyniki doswiadczen, Blum przedstawit transestiyfikacyjna hipoteze opisujaca
biochemiczny mechanizm redagowania RNA w mitochondriach $widrow-
cow (11).

W hipotezie tej wykorzystuje sie fakt, ze wszystkie gRNA maja na konhcach
3’, dodawane po transkrypcji przez terminalng transferaze urydylowa, se-
kwencje oligo(U). W mitochondrialnym RNA — stosujac metode PCR — zi-
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dentyfikowano czasteczki, w ktorych gRNA sg przytaczone kowaleneyjnie przez
koniec 3' oligo(U) do miejsc w pre-mRNA poddawanych redagowaniu. Przy-
puszcza sie, ze U ulegaja insercji (lub delecji) najprawdopodobniej w wyniku
dwdch reakeji transestryfikacji (lys. 1).

Przyjmuje sie, ze przy wstawianiu U pierwszy atak nukleofilowy grupy OH
z konca oligo(U) gRNA nastepuje od strony 3' pierwszego niesparowanego
nukleotydu w pre-mRNA. Powstaja dwa fragmenty RNA: ezasteczka potaczona
(sktadajaca sie ze zwigzanych kowalencyjnie gRNA i fragmentu 3' pre-mRNA)
oraz fragment 5 pre-mRNA (lys. 2). Druga reakeja polegataby na ataku 3'
terminalnej grupy OH fragmentu 5 pre-mRNA od 5' strony dodanej U (w re-
zultacie powstawatby krotszy o jeden nukleotyd gRNA).

Reakcje te moglyby by¢ katalizowane przez gRNA (podobnie, jak w przy-
padku samowycinania intronéw grupy |) albo przez kompleks biatkowo-iybo-
nukleinowy. Wiele wskazuje na udziat sktadnikéw biatkowych w tym procesie,
petnigcych role pomocnicza i/lub katalityczng (np. utatwiajgcg rozpoznawanie
domeny redagowania i sekwencji kotwiczgcych, utrzirmujgcg fragmenty RNA
w fizycznej bliskosci, katalizujaca reakcje transestryfikacji czy regulujaca po-
ziom i specyficzno$¢ redagowania). Ostatnio zidentyfikowano dwa kompleksy
biatkowo-iybonukleinowe uezestniczgce przypuszczalnie w redagowaniu RNA.
Pierwszy z nich uczestniczytby w wybieraniu wiasciwego gRNA. Drugi bytby
wihasciwym edytosomem (rys. 2) (12,13).

Alternatywnie przyjmuje sie hipoteze, ze redagowanie jest procesem w Kto-
rym uezestnicza enzymy biatkowe: endonukleaza, tigaza i terminalna tran-
sferaza urydylowa. Odpowiednie aktywnosci enzymatyczne znaleziono w mi-
tochondriach $widrowcéw. Badania w uktadaeh do redagowania in vitro po-
winny rozstrzygna¢ te kontrowersje.

Przypuszcza sig, ze redagowanie RNA jest procesem, ktory powstat wezes-
niej niz 200 - 300 min lat temu. W tym ezasie rozchodzg sie linie ewolucyjne
roznyeh gatunkéw swidrowcow (14). Redagowanie RNA mozna zatem trakto-
waé jako pewnego rodzaju ,,molekularng skamienieling”, nie pozbawiong
wszakze funkcjonalnego znaezenia. Ekspresja genéw mitochondrialnych tych
pasozytow zmienia sie w trakcie cyklu zyciowego, wraz z zasadniczym prze-
ksztatceniem systemu oddechowego i morfologii komdérki. Redagowanie RNA
odgrywa w regulacji tego proeesu zasadniczg role. Na przykiad wiele krypto-
genoéw posiada zachodzaee na siebie otwarte ramki odczytu. Stwarza to mo-
zliwo$é regulowania ekspresji tych genéw poprzez tworzenie, w wyniku reda-
gowania, koncoéw 3' i 5' pierwotnego, policistronowego mRNA (15). Regulacja
procesu redagowania jest zapewne bardzo skomplikowana — ocenia sie, ze
w mt DNA T. brucei znajduje sie ponad 200 gendéw kodujaeyeh gRNA. Wydaje
sie jednak, ze iloS¢ czasteczek gRNA w komdrce nie ulega zmianie, w czasie
cyklu zyciowego (16).

Wykrycie zjawiska redagowania RNA obala — przynajmniej jesli ehodzi
0 mitochondria $widrowcow — kolejny z dogmatow biologii molekularnej: ,,je-
den gen — jeden enzym”. Okazalo sie, ze wiele genéw (kryptogen i geny Kko-
dujace gRNA) dostarczajg informacji niezbednej do powstania jednego mRNA.
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Rys. 1. Schematyczne przedstawienie reakcji zachodzacych podczas redagowania pre-mRNA
wg modelu transestryfikacyjnego.
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Rys. 2. Proponowany model dwustopniowego tworzenia kompleksu redagujacego. Do ufor-
mowania ,,edytosomu” niezbedne jest utworzenie dupleksu miedzy komplementarnymi odcinkami
pre-mRNA i gRNA (na rysunku oznaczone literg K, od strony 3' w pre-mRNA domeny redagowania
— NED). Kompleks 30-40 S uczestniczy w utrzymywaniu fragmentu 5 mRNA.

3. Redagowanie przywraca zasady
uniwersalnego kodu genetycznego

Redagowanie w chloroplastaeh, chromoplastaeh i mitochondriach roslin-
nych ma nieco inny charakter niz u Swidrowcéw (17,18,19). Wszystkie —
z jednym wyjatkiem — przebadane do tej poty mitochondrialne mRNA sg
redagowane. W chloroplastach natomiast zidentyfikowano wiele gendw, kto-
rych transkrypty nie sa redagowane. Zmiany dotyczg do kilkunastu procent
wszystkich kodonéw i w ponad 80% przypadkéw zmianie ulega ich znaczenie
(zmiany pierwszej lub drugiej litery kodonu, niekiedy obu). Wymianie ulegajg
pojedyncze nukleotydy (od 2 do ponad dwudziestu w transkrypcie) i sa to
zmiany typu C U i, rzadziej, U -> C (20).

Redagowaniu podlegajg, z duzo mniejszg czestotliwoscia, niektore struktu-
ralne RNA (26S rRNA), pseudogeny (21), a takze odcinki potozone miedzy
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genami, nie ulegajace translacji i majace znaczenie regulacyjne (miejsca wia-
zania rybosoméw, sekwencje niezbedne do wycinania intronéw, miejsca startu
i konhca translacji itp.). Proces ograniczony jest przede wszystkim do otwartych
ramek odczytu i moze stanowi¢ dobry wyznacznik aktywnych translacyjnie
mRNA. Réwniez kontrola ztozonych zjawisk, jak np. cytoplazmatyczna steryl-
nos¢ pytkowa (ang. CMS, cytoplasmic male sterility) zalezy od nieprawidtowo
zachodzacego redagowania mRNA genu atp9 (22,23).

Przez wiele lat sadzono, ze w mitochondriach roslinnych realizowany jest
unikatowy kod genetyczny. Okazato sie jednak, ze w wyniku redagowania
przywrdcone zostajg zasady kodu uniwersalnego. Znikaja réwniez (na pozio-
mie RNA) réznice istniejgce miedzy genami mitochondrialnymi roslin i innych
organizmow. Stosunowo rzadko pojawiajg sie zmiany powodujace odejscie od,
zachowywanej w toku ewolucji u innych organizméw, sekwencji genu (24).
Redagowanie transkiyptow organellowych zachodzi prawdopodobnie u wszy-
stkich roélin wyzszych. By¢ moze proces ten przebiegat juz u wspdlnego
przodka wspotczesnych roslin naczyniowych (17).

Do tej pory nie zidentyfikowano bezsprzecznie, w strukturze pierwszo-
i drugorzedowej pre-mRNA, sekwencji wskazujacych, ktére kodony wymagaja
redagowania (25,26,27). Wiadomo na pewno, ze niektére miejsca redagowania
sg zmieniane we wszystkich czgsteczkach RNA, inne natomiast sg redagowane
z rézng (od 1% do 100%) czestotliwoscig (28). Sugeruje to, ze praktycznie
wszystkie C, we wszystkich RNA roélinnych, moga by¢ potencjalnie redago-
wane. O redagowaniu konkretnego nukleotydu decydowataby jego dostepnosé
lub stopien powinowactwa do kompleksu redagujacego, zmieniajacy sie wraz
z kolejnymi zmianami transkryptu. Redagowanie w organellach roslinnych
nie jest kierunkowe, a mechanizm biochemiczny polega prawdopodobnie na
bezposrednim przeksztatceniu C w U (lub odwrotnie). Istniejg jednak pewne
dowody, ze moze polega¢ ono na wymianie nukleotydéw. Nie wiadomo czy
w redagowaniu transkiyptéw u roslin uczestniczg korygujace RNA. Redago-
wanie jest by¢ moze kontrolowane przez czynniki jagdrowe (17,29,30).

Jezeli wykrywane transkiypty niewtasciwie” i niepetnie redagowane ule-
gaja translacji, to jedng z funkcji redagowania moze byé zwiekszanie fenoty-
powego polimorfizmu. Mogltyby wtedy powstawac¢ biatka o zmienionej sekwen-
cji aminokwasowej, a by¢ moze réwniez funkcji. Zmiany milczace” (nie od-
dziatujace na strukture przestrzenng biatek) moga natomiast, wptywajac na
konformacje mRNA lub na proporcje uzycia kodonéw, stanowié jeden z me-
chanizmow regulacji translacji. Redagowanie RNA stwarza ponadto mozliwo$¢
szybkiego uakt)wniania istniejgcej w komorce puli nieaktywnego pre-mPdVA.

4. Redagowanie RNA jest zjawiskiem powszechnym
Redagowanie RNA wystepuje u wielu organizméw. Oprocz Swidrowcéw

(mRNA) i organelli roslin wyzszych (mRNA, rRNA) (31), takze w mitochon-
driach Acanthamoeba castellani (tRNA) (32), u Physarum polycephalum
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(mP~A, rRNA — mozliwe sg insercje wszystkich czterech nukleotyddw) (33),
w jadrach komdrek ssakow tozyskowych i torbaczy (mRNA, tRNA) (34,35,36),
by¢ moze w mitochondriach ptazincéw (37). Sygnaly Kierujace enzymem(ami)
zmieniajacymi sekwencje mRNA znajduja sie niekiedy w strukturze 4 i H-
rzedowej transkryptu. W taki sposob redagowany jest np. transkrypt genu
kodujacego apotipoproteing B u ssakéw (38,39). Jednak w wiekszosci przy-
padkéw — jak sie przypuszcza — w procesie tym uczestniczg komplemen-
tarne RNA (gRNA), dostarczajgce informacji niezbednej do ,,poprawienia”
transkiyptow pierwotnych, a by¢ moze takze katalizujgcych catg reakcje (40).
Mechanizm wprowadzania zmian jest zroznicowany. Przewaznie polega on na
wstawianiu/wycinaniu lub wymianie nukleotydow/zasad. Niekiedy deamina-
cji lub aminacji zasad azotowych. ,,Redagowanie RNA” mozna zatem traktowac
jako termin opisowy zjawisk zachodzacych w rézny sposéb i wystepujacych
u wielu grup organizméw o réznym pochodzeniu filogenetycznsnn (41,42).

5. Genom wegetatywny moze by¢ przeksztatcany

w rownie ciekawy sposdb przeksztatcany jest genomowy DNA orzeskow
z rodziny Hypotricha (43,44). Orzeski te majg dwa rodzaje jagder: generatywny
mikronukleus i wegetatywny makronukleus. Mikronukleus jest transkrypcyj-
nie nieaktywny i uczestniczy jed3mie w wymianie materiatu genetycznego pod-
czas koniugacji. Makronukleus peini funkcje jadra wegetatywnego. W czasie
koniugacji tworzy sie miedzy komérkami mostek cytoplazmatyczny, a jadra
generatywne przechodzg podziat mejotyczny. Obie komdrki wymieniajg po jed-
nym haploidalnym mikronukleusie, ktore nastepnie taczg sie, tworzac diploi-
dalny mikronukleus. Ulega on podziatowi — dajac poczatek makronukleu-
sowi i nieaktywnemu transkrypcyjnie mikronukleusowi. Wszystkie pozostate
— nie uczestniczace w koniugacji — jadra degeneruja. Caly proces trwa
okoto 100 godzin (45,46).

Obrdbka DNA zawartego w mikronukleusie ma miejsce tuz po koniugacji
i utworzeniu chromosomoéw politenicznych. Z chromosomoéw wycinane sg ty-
sigce elementéw transpozycyjnych oraz réwnie liczne krotkie sekwencje IES
(ang. internal eliminated sequences) — przerywajace ciggtos¢ gendéw. Pozo-
state fragmenty taczone sg — czesto w zmienionej kolejnosci — tworzac
aktywne transkrypcyjne geny. Sa one nastepnie wycinane z chromosomoéw
w postaci krotkich, liniowych czasteczek o wielkosci okoto 2 kb (47). W tym
samym czasie caty pozagenowy DNA (DNA powtarzalnych odcinkéw niekodu-
jacych, elementy transpozycyjne, IES) ulega rozpadowi. Do pozostatych, li-
niowych czagsteczek DNA dodawane sg sekwencje telomerowe (48). Czasteczki
te ulegajg wielokrotnemu powieleniu (do kilku tysiecy razy), tworzac jadro
wegetatywne. W jadrze tym DNA wystepuje jedynie w postaci krétkich, diu-
gosci jednego genu [gene-size), aktywnych transkrypcyjnie odcinkéw. Kazda
liniowa czasteczka DNA skiada sie z odcinka kodujacego, krotkich terminal-
nych sekwencji regulacyjnych i telomeréw (lys. 3) (49).
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Rys. 3. Schematyczne przedstawienie zjawiska rearanzaeji DNA, zaehodzgcego podczas roz-
woju makronukleusa. Szare prostokaty odpowiadaja sekwencjom dwéch genéw wystepujacych
w makronukleusie. RFCh — odpowiada DNA eliminowanemu w ezasie fragmentacji ehromoso-
méw. IES — wewnetrzne sekwencje eliminowane. TES — elementy transpozonopodobne. T —
telomeiy.

Na przyktad makronukleus Oxotricha nova zawiera okoto 24 000 r6znych
typéw odcinkdéw o wielkosci genu (okoto 10" kopii kazdego). Oznacza to, ze
w jadrze wegetatywnym znajduje sie od 2 x 10 do 2 x 10® pojedynczych
czasteczek DNA. Liczba kopii poszczegdlnych gendéw jest rézna (najwyzsza
genow kodujacych rRNA — 10®), jest utrzymywana na statym poziomie i nie
zalezy od wyjsciowej liczby kopii danego genu w jadrze generatywnym (50).

U O. nova chromosomalny DNA sklada sie w okoto 40% z sekwencji po-
wtarzalnych i wszystkie one ulegajg eliminacji w czasie rozwoju makronu-
kleusa. Z pozostatych 60% sekwencji unikatowych, zachowanych zostaje je-
dynie 5% — sag to prawie wylgcznie sekwencje kodujace gendéw. Wycieciu
i degradacji ulegajg natomiast sekwencje unikatowe potozone w odcinkach
miedzygenowych. Wycinanie gendw zalezy prawdopodobnie od sekwencji syg-
natowych potozonych blisko tub na ztgczach gendéw i flankujacych je obszaréw
facznikowego DNA.

Wszystkie geny znajdujace sie w DNA jadra generatywnego zawierajg prze-
rywajace ich ciggtos¢ unikatowe sekwencje IES, bogate w pary AT, o wielkosci
od 14 do 548 bp. Sekwencje te w czasie roX*woju makronukleusa sg wycinane
i eliminowane. Segmenty gendéw pozostajace w DNA jadra wegetatywnego po
wycieciu IES, sg okre$lane jako MDS [macronuclear destined seguences) (51).

Na koncach wszystkich IES znajdujg sie unikatowe, 2 - 19 bp proste od-
cinki powtdrzone. Uczestniczg one najprawdopodobniej w precyzyjnym wyci-
naniu IES. Precyzyjnym — poniewaz wiekszos$¢ IES lezy w obrebie sekwencji
kodujacych. Po wycieciu, w genomow”mr DNA pozostaje jedna kopia sekwencji
koncowej. Mozna przypuszcza¢, ze sekwencje te sa ewolucyjnie pierwotne
i znajdowaly sie w genach przed wigczeniem do nich IES, IES sa usuwane
z chromosomoéw politenicznych w postaci koliScie zamknietych czasteczek,
zawierajacych 2 kopie prostych terminalnych sekwencji powtérzonych, roz-
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dzielonych 10 bp sekwencjg pochodzacg z przylegtych MDS. Zigcze jest naj-
prawdopodobniej heterodupleksem skiadajgcym sie z nici pochodzacych z se-
kwencji flankujacych IES z obu stron. Sugeruje to mechanizm wycinania
oparty na powstawaniu nacie¢, przesunietych wzgledem siebie, na obu
niciach DNA {staggered cuts) (52,53,54). W chromosomalnym DNA —
miedzygenow3Tm i w obrebie sekwencji kodujacych — znajdujg sie réwniez
sekwencje podobne do transpozonéw (Tec 1, Tec 2), o wielkosci ok. 5 kb,
w ok. 30 000 kopii w komorce. Wycinane sg one w sposéb bardzo podobny
do IES, ok. 14 godzin wcze$niej, a powstajgce fragmenty chromosomow sg
nastepnie tgczone (55). Kotiste produkty wycinania IES i elementéw Tec nie
sg produktami posrednimi procesu transpozycji, a przypominajg raczej pro-
dukty rearanzacji genéw immunoglobulin czy receptoréw komorek T (56).

6. Geny ,,przemieszane”

Poréwnanie sekwencji kopii kilku genéw znajdujacych sie w mikro- i ma-
kronukleusie wykazato, ze obrébka niektérych genéw moze byé jeszcze bar-
dziej skomplikowana (57,58). W genomie O. nova znajduje sie gen kodujacy
aktyne (al). Gen ten w mikronukleusie skiada sie z dziewieciu MDS rozdzie-
lonych o$mioma IES o wielkosci od 11 do 109 bp. W kopii znajdujacej sie
w jadrze wegetatywnym MDS wystepuja w kolejnosci od 1 do 9 — tworzac
aktywny transkrypcyjnie gen. W mikronukleusie kolejnosé ich jest odmienna
— przemieszana [scrambled): 3-4-6-5-7-9-2-1-8. Zlgcza miedzy
IES a MDS zawierajg paiy sekwencji powtorzonych (6 - 19 bp), dostarczaja-
cych informacji niezbednej do prawidtowego przebiegu wewnatrzczasteczko-
wych rekombinacji, porzadkujacych strukture genu generatywnego” podczas
rozwoju makronukleusa. Porzgdkowanie genu kodujacego biatko wigzgce sie
z telomerami (aTBS), skiladajacego sie z 14 MDS rozdzielonych 13 IES (59)
przedstawiono na rys. 4.

Nie wiadomo w jaki spos6b geny ,,przemieszane” powstaty w toku ewolucji.
Jedna z mozliwych, wspotczesnych funkcji wydaje sie oczywista — ,,wyga-
szanie” transkrypcji gendéw znajdujacych sie w jadrze generatsrwnym.

Zjawisko rearanzacji genomu wegetatywnego wystepuje réwniez u innych
gatunkéw z rodziny Hypotricha [Stylonyhia lemnae, Euplotes crassus, O.fallcuc
i in.), jak rowniez — cho¢ na mniejszg skale — u innych orzeskdw
(60,61,62).

7. Perspektywy

Przedstawione zjawiska oprdécz ocz3wistego znaczenia poznawczego, majg
powazne implikacje praktyczne.

Poznanie petnej sekwencji nukleotydowej genomu nie zawsze jest réwno-
znaczne z okresleniem mozliwych produktéw biatkowych czy nawet wyzna-
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Rys. 4. Schemat przedstawiajacy porzadkowanie genu aTBP podczas rozwoju makronukleusa
0. noucL W rezultacie wyciecia 13 IES i szeregu rekombinacji porzadkujacych powstaje gen, ktory
po wycieciu z chromosomu i dodaniu telomeréw staje sie aktywny tramskiypcyjnie.

czeniem otwartych ramek odczytu. Trudno réwniez przypisirwa¢ funkeje wy-
taeznie strukturalne sekwenejom niekodujacym organizmoéw eukariotyeznych.

Istnienie u afrykanskich Swidrowcow nowego, i nie wystepujgeego u ieh
z}rwicieli proeesu bioehemieznego, stwarza mozliwo$¢ wyprodukowania selek-
tywnyeh lekéw, skierowanyeh przeeiw ehorobom powodowanym przez te pa-
sozyty (63).

Redagowanie mRNA apolipoproteiny B moze by¢ jednym z mechanizméw
uczestniczagcych w skomplikowanym i niedoktadnie poznanym procesie po-
wstawania lipoprotein i regulacji poziomu lipidéw we krwi. Krotsza fornia
apolipoproteiny Apo48, kodowana przez zredagowany mRNA, niezbedna jest
do transportu lipidow do tkanek obwodowyeh. Stopienh redagowania tego
mRNA w tkanee jelita cienkiego zmienia sie w zaleznosci od wielu czynnikow:
wieku, stadium rozwojowego, poziomu hormondw tarczycy czy sktadu diety.
Diuzsza watrobowa forma — ApolOO — potrzebna jest do transportu tréj-
glicerydéw, lecz réwniez do transportu cholesterolu (ApolOO jest jednym
z gtdwnyeh sktadnikéw LDL). Niedawno stwierdzono, ze w szczepie myszy
wykazujgcym przyspieszony proces starzenia, zwieksza sie wraz z wiekiem
powstawanie formy dituzszej. By¢ moze stopniowa utrata zdolnosci redagowa-
nia mRNA, zakloca metabolizm lipidéw, prowadzae do arteriosklerozy nie wy-
stepujaeej normalnie u gryzoni, a w konsekweneji prlyspiesza proces starze-
nia (64).

Zjawiska zachodzagee podezas rozwoju jadra wegetatywnego orzeskéw sta-
nowig doskonaty — cho¢ nie wykorzystany jeszeze — model do badania
mozliwych sposobow przeksztatcania genomu przez wyzsze eukartonty.
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Editing and rearrangement — two ways of transformation
of eucariotic genetic information

Summary

The application of tools of molecular biology has led to a profound increase in our current

understamding of the nature of genetic information transformations during life cycle of various
organisms. RNA editing and scrambled genes are examples. Both have some practical implica-
tions.
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