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każdym z nich dostępne były odpowiednie progreuny niezbędne 

dla pełnego wykorzystania innych.

Jak Jiiź wspomniano, biotechnologia w naszym kraju 

zaliczona została (1 bardzo słusznie) do kierunków 

priorytetowych. Aby ta dziedzina mogła się racjonalnie 

rozwijać, należy zbierać informacje, tworzyć banki i zbiory 

tam, gdzie to Jest możliwe i gdzie są wyraźne osiągnięcia w 

badaniach podstawowych. Inne informacje, których nam bredcnie 

można otrzymać w rameich wymiany lub po prostu kupić. W tych 

wysiłkach musimy być dostatecznie aktywni, aby nie pozostać 

zbyt daleko w tyle.
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WPROWADZENIE

Przez tysiące lat rozwoju cywilizacji ludzie poznali i 

nauczyli się uprawiać wiele roślin, które zeispokajały ich 

podstawowe potrzeby w zakresie żywności, odzieży, energii, 

leków itp. Powolna selekcja roślin doprowadziła do 

wydzielenia bardziej plennych gatunków 1 odmiam. Odkrycie 

mendlowsklch praw dziedziczenia spowodowało, że selekcja 

odmiam mogła odbywać się efektywniej i z możliwym do 

przewidzenia rezultatem.

Od |x>czątku XX wieku klasyczna genetyka roślin skutecznie 

wspierała szybki postęp w doskonaleniu właściwości wielu 

roślin ważnych gospodarczo. Przyczyniła się ona m. in. do 

wzrostu wydajności i poprawy Jadcości roślin, pokonania 

naturalnych barier krzyżowamia, rozszerzenia różnorodności 

genetycznej, co w konsekwencji pozwoliło na lepsze

dostosowanie roślin do specyficznych wairunków uprawy

(szerszy zadcres geograficzny 1 glebowy, zwiększenie 

odporności na choroby, pasożyty i susze, lepsze 

wykorzystaunle nawozów itp.) (1,2,4). Odnotowano też znaczące 

sukcesy w selekcji odmian np. o zwiększonej zawartości 

białek czy olejów i o podwyższonej wartości odżywczej 1 

ulepszonych ważnych cechach plonu. Najlepszymi przykładaunl 

osia^gnięć genetyki klasycznej to powszechne zastosowanie w 

uprawie hybrydowej kukurydzy w latach trzydziestych oraz 

użycie nowych plennych odmian pszenicy w "zielonej 

rewolucji" lat pięćdziesiątych i sześćdziesiątych naszego 

stulecia (1,3).

Bamdzo trudno Jest określić,w Jakim stopniu genetyka 

stosowama wpłynęła na wysokość zbiorów w XX w., gdyż 

Jednocześnie doskonalono w rolnictwie organizację pracy, 

agrotechnikę, stosowamle irygacji, herbicydów i sztucznego 

nawożenia. Różne oceny wskazują, że wkład genetyki we wzrost 

plonów sięga 50X, głównie poprzez selekcje plenniejszych 

odmian (1).

Sukcesy klasycznej genetyki opierają się zasadniczo na 

zastosowaniu różnych metod krzyżowania roślin oraz na 

technikach prowadzących do zmiany liczby chromosomów (2). 

Jednakże techniki te napotykają na szereg ograniczeń. Wiele
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Istotnych cech roślin (zdolność do fotosyntezy, wiązania 

wolnego azotu, odpowiedź na zewnętrzne stresy np. 

temperatura, UV, odporność na choroby) Jest zdeterminowanych 

przez kilka genów i często trudno Jest określić indywidualne 

geny mające wpływ na całą roślinę. Na duże trudności napotyka 

też określenie,Jaka część różnorodności genetycznej 

istniejącej w roślinach może być wykorzystana do poprawienia 

określonej właściwości rośliny. Ponadto, mimo iż możliwa Jest 

ograniczona wymiana materiału genetycznego pomiędzy różnymi 

gatunkami, w celu zwiększenia zróżnicowania genetycznego, to 

Jednak ma ona dość zawężony charaltter i dotyczy tylko 

pokrewnych roślin (2,3,4). Istniejące naturalne beiriery dla 

międzygatunkowych i międzygenetycznych hybrydyzacji powoduje, 

że procesy przeniesienia materiału genetycznego pomiędzy 

roślinami są znacznie utrudnione.

BIOTECHNOLCXIIA ROŚLIN

W ostatnich latach pojawiły się nowe technologie, które 

określamy dziś terminem BIOTECHNOLOGIA. Jest to 

dziedzina stosująca zintegrowane działania w wielu gałęziach 

nauki w celu wykorzystania zdolności produkcyjnych 

istniejących w organizmach żywych. Otworzyły one zupełnie 

nowe możliwości przed nauką w zakresie udoskonalenia wielu 

cech roślin. Należy podkreślić, że nowe technologie 1 

klasyczna genetyka stosowana - nie są względem siebie 

konkurencyjne 1 błędem byłoby sądzić, że Jedna wyeliminuje 

drugą. Na obecnym etapie rozwoju oba podejścia winny być 

równorzędnymi narzędziami pozwalającymi efektywniej 

manipulować informacją genetyczną zawartą w roślinach 1 

innych organizmach. Jednakże nowe technologie w odróżnieniu 

od klEŁsyczneJ genetyki charakteryzują się zupełnie nowymi 

Jakoścleuni w zakresie' wymiany materiału genetycznego 

pomiędzy różnymi organizmami. Pozwalają one pokonać 

istniejące naturalne bariery międzygatunkowe i umożliwiają 

specyficzne wprowadzenie określonego materiału genetycznego 

w celu selektywnego rozszerzenia zróżnicowania potencjału 

genetycznego "gospodarza" (3,6).

Rozwój wegetatywnych metod przenoszenia materiału 

genetycznego do roślin stał się możliwy dzięki rozwinięciu 

hodowli kultur In vitro. Kluczowym elementem tego procesu 

Jest odtworzenie embrionu z kultury tkankowej lub komórki. 

Materiałem wyjściowym do regeneracji może być część liścia, 

łodygi, kalus, a nawet w niektórych przypadkach pojedyncza 

komórka somatyczna. Metody te stały się dostępne dla szeregu 

roślin w latach siedemdziesiątych, a zastosowanie w nich

rekombinacyjnego DNA stało się faktem w 1983 r.(7). Pierwsze 

testy psolowe z roślinami otrzymanymi tymi technikami zostały 

przeprowadzone w 1986 r. w USA (2).

WPROWADZANIE GENÓW DO KOMÓREK ROŚLINNYCH

Metody wprowadzania genów do komórek roślinnych można 

podzielić na następujące grupy;

1) transformacja pwprzez fuzje komórek (protoplastów,

protoplastów i sferoplastów),

2) wprowadzenie materiału genetycznego przy użyciu różnego 

rodzaju wektorów roślinnych,

3) bezp>ośrednie wprowadzenie DNA do komórek roślinnych, 

stymulowane efektorami chemicznymi 1 fizycznymi,

4) transformacja za p>omocą lipx>somów,

5) mlkroiniekcja DNA.

Metody te zostaną p>oniżeJ omówione w asp>ekcie ich 

przydatności do treinsformacjl komórek roślinnych.

Fuzja komórek. Protopleisty roślinne są otrzymywane w 

dużej skali przez trawienie błon roślinnych za p>oaocą 

enzymów degradujących ścierny komórkowe (8). W obecności 

pjewnych związków chemicznych (np. poiietylenoglikolu (PEG) 1 

Ca) lub pre^u elektrycznego protoplasty różnych gatunków 

mogą ulec fuzji (9). Powstałe komórki somatyczne często są 

zdolne do regeneracji ścian komórkowych i pxxlzialu. W ten 

sp>osób mogą być hodowane In vitro w pmstaci kalusa, z 

którego w niektórych przypjadkach (włączając ziennlsdc, 

p)omidor, pjetunie, tytoń, a także ostatnio rośliny 

Jedno11ścienne) można zregenerować całą roślinę (10,11). 

Niestety dotychczas nie uzyskano tą metodą roślin mających 

szersze znaczenie komercyjne. Największy potencjał tej 

metody może pwlegać na tworzeniu nowych odmlzm przez 

zastosowanie tzw. Jądrowego transferu i tworzeniu mieszanych 

cytoplazm z orgeuiellami z dwóch gatunków (chybrydy). 

Jednakże, zarówno udoskonalone krzyżowanie roślin px>legaje^ce 

na mlędzygenetycznym transferze DNA, J8óc i fuzja 

protoplastów, pozbawione są precyzji przeniesienia genów,z 

Jaką mamy do czynienia u bakterii. Powstałe chybrydy 

wymagają szeregu etapxiw, włączając w to krzyżowanie, aby 

można było uzyskać roślinę o wymaganej kombinacji cech. 

Bardzo przydatna byłaby możliwość wprowadzenia dokładnie 

zdefiniowanego genu do rośliny. Proces ten wymaga dwóch 

etapxSw: po pierwsze, izolacji konkretnego genu w czystej

Tormie i w odpowiedniej ilości; po drugie, wprowadzenie 

genu do chromosomu rośliny w taikl sposób, aby mógł

funkcjonować i być dziedziczony. Metodą oferującą taką
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możliwość Jest fuzja protoplastów ze sferoplastami. Te 

ostatnie są to pozbawione błony komórkowej komórki 

bakteryjne zawierające odpowiednie plazmidy. W ten sposób 

udało się wprowadzić do komórek ryżu sferopłasty 

Agrobacterium zawierające T-DNA, który ulegał ekspresji 

(12).

Są również doniesienia o fuzji protoplastów prowadzącej do 

przeniesienia Jedynie kilku chromosomów lub Jeszcze mniejszej 

Jednostki genetycznej np. poprzez fuzje protoplastów 

inaktywowanych promieniami rentgena (3).

Zastosowanie wektorów roślinnych. Szereg bakterii z 

rodzaju Agrobacterium np. A. tumefaciens zawiera plazmid Ti 

(lub Ai). Indukuje on rozwój tkauiki nowotworowej w roślinach 

pwprzez przeniesienie określonego fragmentu DNA (T-DNA) do 

Jądra komórki roślinnej i zintegrowaniu go z chromosomalnym 

DNA. W normalnych warunkach tylko region T pla^zmidu Ti ulega 

włączeniu do chromosomalnego DNA (13,14). Poprzez 

identyfikacje w plazmidzie Ti sekwencji wymaganych do 

transferu i integracji DNA stało się możliwe utworzenie 

modyfikowanych plazmidów zawierających obce geny. W ten 

sposób geny te mogą być wprowadzone do rośliny za 

pośrednictwem Agrobacterlum, ulec ekspresji 1 mogą być 

przekazywane potomstwu zgodnie z mendlowskimi prawami 

dziedziczenia. Zwykle taka transformacja komórek roślinnych 

zachodzi bez poważniejszych reorganizacji genów, Jak to ma 

miejsce w przypadku bezpośredniej transformacji 

protoplastów. Plazmid Tl pozbawiony genów wirulencji w 

połączeniu z regulatorowymi fragmentami (35S) genów wirusa 

mozaiki tytoniu (CeiMV) został użyty do skonstruowania 

szeregu wektorów zdolnych do wprowadzenia obcych genów do 

roślin przez połączenie tak zmodyfikowanego plazmidu Tl 

pozbawionego sekwencji kodujących onkogenność z regionami 

regulatorowymi wirusa oraz bakteryjnych genów odporności na 

antybiotyki uzyskano geny chimeryczne, które mogą 

funkcjonować w roślinach (15,16,17,18,). Geny te mogą służyć 

Jako selektywne wskaźniki wprowadzenia materiału 

genetycznego usytuowanego na tym samym wektorze. Do 

trauisformacjl wektorami wygodnie Jest używać powierzchniowo 

sterylizowane dyski liśclenne, które są inokulowane 

odpowiednim szczepem A.tumefaciens zawierającym określony 

wektor. Cała roślina Jest następnie regenerowana z dysku 

liściowego (19).

W szeregu przypadkach lepsze wyniki uzyskuje się stosując 

infekcje roślinnych hodowli komórkowych lub kalusów za 

pomocą A. tumefaciens (10,11,20). Dalszym udoskonaleniem tej

techniki było zastosowanie protoplastów roślinnych. Po 

transformacji protoplastów za pomocą A. tumefaciens z 

protoplastów regeneruje się całe rośliny. Proces ten

charakteryzuje się zwiększoną (choć ciągle dość niską)
-5wydajnością transformacji 10 Metoda ta wymaga

zastosowania związków stymulujących, takich Jak: poi i

L-ornityna (PLO) (21) lub polyetylenoglIkol (PEG) (22).

Istnieją przesłanki wskazujące na to, że Agrobakterlum 

może również uczestniczyć w przenoszeniu Jednoniciowego 

liniowego DNA 1 podwójnleniciowego kołowego DNA do komórek 

roślinnych (23). W tym przypadku protoplasty ryżu, pszenicy i 

sorgo były użyte w eksperymentach stosujących transformację 

indukowaną elektrycznie (24).

Bezpośrednie wprowadzanie DNA. Wiele roślin,

włączając w to szereg ważnych roślin Jednoliściennych, nie 

ulega infekcji za pomocą Agrobacterium (chociaż ostatnio 

doniesiono o transformacji komórek Asparagus za pomocą 

plazmidu Tl (25). Testowano również możliwość bezpośredniego 

przeniesienia DNA do komórek roślinnych. Proces ten 

zachodzi wydajnie w obecności związków stymulujących. Jak

np. PEG. Kombinacja szeregu czynników stymulujących pozwala
-2uzyskać wydajność transformacji rzędu 10 m.In. uzyskano 

transformowane protoplasty pszenicy wektorem pochodnym 

plazmidu pBR322 z wydajnością zbliżoną do transformacji 

petunii i tytoniu plazmidem Tl, aczkolwiek protoplasty 

niezdolne były do regeneracji rośliny (26). Inny rodzaj 

wektora będący chimerycznym plazmidem pABDl zawierającym gen 

NPTII oraz elementy regulatorowe 35S uzyskane z CaJ4V może 

być bezpośrednio przeniesiony do protoplastów tytoniu i

trzciny cukrowej stosując stymulacje PEG. Maksymalna
-2wydajność transformacji tą metodą sięga 10 (6).

Ograniczeniem tej metody są trudności związane z

regeneraw:Ją z protoplastów wielu gatunków roślin. Inny 

proces zwiększający wydajność bezpośredniego przeniesienia 

DNA do komórek roślinnych Jest oparty na stymulacji 

elektrycznej. Polega on na poddaniu komórek lub protoplastów 

wysokonapięciowemu impulsowi elektrycznemu, który f>owoduJe 

odwracalne zwiększenie przepuszczalności membran ścian 

komórkowych. W trakcie tego procesu DNA obecny w roztworze 

dostaje się do wnętrza komórki 1 może ulec ekspresji w 

komórkach roślinnych. Pomyślne przeniesienie DNA uzyskano 

dla protoplastów marchwi, tytoniu, kukurydzy i pszenicy 

(27,28). Na proces ten silny wpływ mają stężenie DNA,

amplituda i czas trwania impulsu elektrycznego oraz skład
-4medium. Wydajność tego procesu sięga 10 Systematyczne
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badania czynników wpływających na wydajność stabilnych 

transformacji metodą elektrotransformacji doprowadziły w 

niektórych przypadkach do 1000-krotnego zwiększenia 

wydajności tego procesu (29). Jest to metoda mająca duże 

rokowania na coraz szersze zastosowanie dla układów 

roślinnych.

Liposomy. Chociaż metody stosujące chemiczną stymulację 

przenoszenia DNA do komórek oraz elektrotrainsformacja mają 

obecnie największe znaczenie, równolegle prowadzone są prace 

nad alternatywnymi metodami. Jedna z nich polega na użyciu 

do transformacji liposomów. Zastosowanie sztucznych 

liposomów zawierających plazmidy DNA doprowadziło do 

uzyskania stabilnych transformacji protoplastów tytoniu 

(30).

Mikroiniekcja. Jedna z najnowszych technik zastosowanych

do przeniesienia DNA do komórek roślinnych Jest

mikroiniekcja. Polega ona na mechanicznym wprowadzeniu

roztworu DNA za pomocą pipety do roślinnych protoplastów.

Pozwala ona na włączenie jednego lub kilku genów do komórki

roślinnej, co redukuje liczbę generacji wymaganych do

stabilizacji nowej cechy. W przeciwieństwie do metod

'’*y*®-8®-jĄcych użycia protoplastów czy kultur tkankowych

regeneracja roślin może być wyeliminowana. Metoda ma

zastosowanie zarówno do roślin jedno- jak 1 dwuliściennych.

W ten sposób wprowadzono obce geny do protoplastów tytoniu z
wydajnością transformacji 14xl0’^ dla iniekcji do Jąder i 

-26x10 dla iniekcji do cytoplazmy (31). 2)astosowano ją 
również do lucerny z wydajnością 15-26xl0~^ (32). Jak dotąd 

brak doniesień o pomyślnej regeneracji roślin z 

transformowanych w ten sposób protoplastów.

Wiele wysiłków skierowanych jest również w celu 

znalezienia i wykorzystania elementów transpozujących , 

będących odpowiednikami elementu P w D. melanogaster, które 

mogłyby być wykorzystane jako wektory ogólnego zastosowania. 

Jeden z klasycznych systemów, p>otenc jalnle ważny do 

wprowadzenia obcych genów do roślin, został sklonowany i 

scharakteryzowany w kukurydzy. Obejmuje on elementy Ac 

(Activator), Ds (Dissociation), Spm (Supressor-Mutator) oraz 

Clnl 1 Teol (33,34).

Wydaje się również, że możliwe będzie, podobnie Jak w 

komórkach zwierzęcych, wprowadzenie obcych genów za pomocą 

wirusów roślinnych specjalnie do tego celu zmodyfikowanych. 

Zwykle wirusowe zakażenie rośliny nie prowadzi do stabilnej 

transformacji, gdyż nie obserwuje się integracji wirusowego 

DNA z chromosomami rośliny. Jednakże uzależnienie ekspresji

genów z opłaszczeniem wirusa pxszwolilo na wprowaxlzenie za 

pomocą Agrobacterium do kukurydzy infekcyjnego wirusa 

(35,36). Potencjalnie pewne znaczenie ma również 

zastosowanie patogennych geminiwirusów o genomie zbudowanym 

z Ję(dnonlciowego DNA (37).

Istnieją również możliwości klonowania materiału 

genetycznego z mitochondriów i chloroplastów oraz ich 

transformacja za pomocą plazmidów mitochondrialnych i 

sekwencji mitochondrialnego , chromosomalnego DNA

zawierających repllkon.

GENY INDYKATOROWE

Równolegle z pracami mającymi na celu zwiększenie 

możliwości wprowadzenia obcego materiału genetycznego do 

roślin prowadzono doświauiczenia nad metodami pozwalającymi 

śledzić wprowadzone geny. Opracowano szereg selektywnych 

wskaźników mogących służyć do pomiau*u przeniesienia DNA do 

komórek roślinnych (2). Skonstruowano geny chimeryczne 

zawierające selektywne wskaźniki fzob. zestawienie^.

Zestawienie

Geny indykatorowe transformacji 

Syntaza nopalInowa (Nos)-synteza opin (43).

Transferaza neomycyny (NPTII)-odporność na kanamycynę, 

neomycynę (26).

Acetylotransferaza chloramfenlkolu-odporność na

chloramfenikol (44)

Luciferaza (45)

Reduktaza dwuhydrofo1anu 
|3 - glukuronldaza (GUS) (47)

Ponadto testuje się przydatność wprowadzania genów pod 

kontrolą promotorów regulowanych czynnikami zewnętrznymi np. 

Szokiem temperaturowym, indukcją świetlną itd. (46).

NAJNOWSZE OSIĄGNIĘCIA

Przedstawione metody stanowią potężny aparat j
I

technologiczny, którego zastosowEuiie, jadc sądzę, spowoduje j 

głębokie zmiany w metodach ulepszania materiału genetycznego j 
roślin. Obecnie istnieje szereg dobrze zdefiniowanych i

i
pojedynczych genów, których wprowadzenie do roślin spowoduje 

uzyskanie wartościowych odmian roślin uprawnych. Ostatnio 

doniesiono o uzyskaniu szeregu roślin o genetycznie 

ulepszonych właściwościach. Komórki i zregenerowane rośliny
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petunii transformowane chimerycznym genem nadprodukującym 

enzym syntazę 5-enolopiruwilszikimat-3-fosforanu wykazały 

tolerancję na herbicyd glyphosate będący inhibitorem tego 

enzymu (38,39). Dyski liścienne tytoniu transformowane za 

pomocą A. tumefaciens wektorem zawierającym chimeryczne geny 

NPTII oraz białka płaszcza mozaikowego wirusa lucerny (AMV) 

będące pod kontrolą promotora 19S (CaMV). Zregenerowane 

rośliny produkowały białko płaszcza wirusa i wykazywały 

specyficzną odporność przeciwko zakażeniom wirusem AMV 

(40,41). W podobny sposób wprowadzono do tytoniu geny 

specyficznej toksyny wyizolowanej z bakterii Bacillus 

thuringiensis. Zregenerowane rośliny produkowały toksynę i 

wykEizywały specyficzną odporność przeciwko owadom z rodziny 

Lepodoptera (42).

WNIOSKI

Nowe technologie reprezentują duży potencjał 

specyficznego wprowadzania określonych genów do roślin w 

celu uzyskania ściśle zdefiniowanego efektu. Jednakże aby w 

F>ełni wykorzystać te możliwości niezbędne Jest poznanie 

molekularnych podstaw determinujących ważne gospodarczo 

właściwości roślin i wydzielenie genów kodujących te cechy. 

Jest zatem oczywiste, że biotechnologia roślin do realizacji 

swych celów wymagać musi beirdziej kompleksowego podejścia i 

udziału szeregu ćlyscyplin nauki - bioćhemii, biologii 

molekul^nej, mikrobiologii, genetyki stosowanej, botaniki 1 

innych. Tylko wtedy nowoczesna biotechnologia będzie mogła 

skutecznie zwielokrotnić produktywność i użyteczność roślin 

i spełnić pokładzine w niej nadzieje 'społeczne.
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stale rozszerzające się badania kwasów rybonukleinowych 

powodują gromadzenie się olbrzymiej Ilości danych 

strukturalnych (sekwencje nukleotydów, struktury I-rzędowe), 

których przechowywanie 1 analiza są obecnie prawie 

niemożliwe bez wykorzystania maszyn matematycznych.

Zbiory struktur czy sekwencji nazywajmy krótko bankami. 

Niektóre z nich są przygotowywane przez wielkie organizacje 

naukowe np. Europejska Organizacja Biologii Molekularnej 

(EMBO), inne natomiast przez niewielkie grupy badawcze. 

Oczywiście te ostatnie są bardziej wyspecjalizowane i mają 

mniejszy zasięg.

Prowadzone od wielu lat w Zakładzie Chemii Bioorganicznej 

PAN w Poznaniu badania kwasów rybonukleinowych, głównie 

trainsferowych, powodowały nasze zainteresowania w tworzeniu 

własnych kompilacji. Początkowo takie zestawienie wydano w 

postaci skryptu (1), a następnie w formie książkowej C2). 

Szybki rozwój metod określamla sekwencji nukleotydów w 

kwasach rybonukleinowych, ale nie tylko, spowodował wzrost 

ilości poznanych struktur I-rzędowych, których gromadzenie w 

tradycyjny sposób okazało się niemożliwe. Wykorzystując 

posiadane własne zbiory oraz innych autorów (3,4) 

stworzyliśmy w Zakładzie Chemii Bioorganicznej PAN w 

Poznaniu 2 banki struktur:

1) transferowych kwasów rybonukleinowych (tRNA),

2) rybosomalnych 5SrRNA.

Bank tRNA zawiera wszystkie struktury I-rzędowe tych 

kwasów pxjznane do połowy 1987. Podstawowe informacje zawarte 

tutaj to sekwencje nukleotydowe oraz dzuie literaturowe. 

Integralną częścią banku jest pakiet programów opracowanych 

przez nas i służących do: wykreślania struktury II-rzędowej 

tRNA, porównywania sekwencji nukleotydowych różnych tRNA 

oraz do analizowania występowania modyfikowanych nukleozydów 

itd. Dalsze programy są w opracowaniu.

Bauik 5S rRNA zawiera wszystkie struktury I-rzędowe tego 

rodzaju kwasów nukleinowych zgromadzone do 1987. Szybkość 

narastania informacji jest tutaj szczególnie duża. 

Publikacje na ten temat ukazują się na łamach różnych 

czasopism (także małospecjalistycznych), co w pewnej mierze



Informacja o bankach kwasów nukleinowych

utrudnia utrzymywanie zbioru w wersji najaktualniejszej. 

Bank zawiera informacje dostępne w literaturze (4) oraz 

zebrane przez nas, głównie jednak sekwencje nukleotydowe 

oraz dane literaturowe. Jesteśmy w posiadaniu niewielkiego 

pakietu programów (będącego w rozbudowie) służącego do 

zapisu struktury 11-rzędowej oraz analizy stabilności 

termodynamicznej. Przykładowy wydruk informacji dotyczącej 

jednego z 5S rRNA grzybów (zob. rys.).

ID USTILAGO.MAYDIS. 5SRRNA; RNA; 118 BP.
SQ SEQUENCE 118 BP; 26 A; 35 C; 22 U; 35 G.
AUCUGCGGCCACAGAGACUUGAAAAUACCGCAUCCCGUCCGAUCUGCGCAGUCAAGCAAG 
UCGUCGCCUAGCCAGUACUGCGGUGGGGGACCACGCGGGAAUCCUAGGUGCUGCAGUU 
DT lO-MAY-1985 

5S RRNA
5S RRNA; RIBOSOMAL RNA; BASE SEQUENCE; PHYLOGENETIC TREE. 
USTILAGO MAYDIS GD 1042
EUKARYOTA; MYCOTA; BASIDIOMYCETES; USTOMYCETES.
2EA MAYS (MAIZE, MAYS, MAIS)
EUKARYOTA; CHLOROBIONTA; CORMOPHYTA; SPERMATOPHYTA; 
ANGIOSPERMAE; LITIATAE; POALES; POACEAE.
[1]
BLANZ P.A., GOTTSCHALK M. ;
’A COMPARISON OF 5S RIBOSOMAL RNA NUCLEOTIDE SEQUENCES 
FROM SMUT FUNGI’
SYSTEM. APPL. MICROBIOL. 5:518-526(1984)
50734

(BASIDIOMYCOTA, USTOMYCETES)USTILAGO MAYDIS 
1 9, 110 118 
14 21, 57 62 64 65 
27 32, 45 48 51 52. 
66 71, 104 109 
78 82 84 86, 91 98

12 24 
A A

36 
C C

A C
1 C
AUCUGCGGC 
UUGACGUCG 

119 U
G 
G 
A

105 U
C
c
u
A

A
A G

G CCACGCGG 
G GGGGCGUC A 

G U

A G
GAGACUU 
CUCUGAA 

G G C 
C C
C 
U
A 70 
G 
C 
C
A

G 
U

U U
ACCGCA 
UGGCGU 
AC C

A A

55

A G

42

Rys. Przykładowy wydruk informacji jednego z 5S RNA grzybów.

Prace nad aktualizacją banków danych oraz poszerzeniem 

pakietów programów są kontynuowane.

Jan BARCISZEWSKI 
Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Poznań
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