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stale rozszerzajace sie badania kwaséw rybonukleinowych

powoduja gromadzenie sie olbrzymiej 1Hosci danych

strukturalnych (sekwencje nukleotydéw, struktury I-rzedowe),
ktérych przechowywanie 1 analiza sa obecnie prawie
niemozliwe bez wykorzystania maszyn matematycznych.

Zbiory struktur czy sekwencji nazywajmy krotko bankami.

Niektére z nich sa przygotowywane przez wielkie organizacje

naukowe np. Europejska Organizacja Biologii Molekularnej
(EMBO), inne natomiast przez niewielkie grupy badawcze.
Oczywiscie te ostatnie sa bardziej wyspecjalizowane i maja

mniejszy zasieg.

Prowadzone od wielu lat w Zaktadzie Chemii Bioorganicznej
PAN w Poznaniu badania kwaséw rybonukleinowych, gtéwnie
trainsferowych, powodowaly nasze zainteresowania w tworzeniu
wilasnych kompilacji. Poczatkowo takie zestawienie wydano w
postaci skryptu (1), a nastgpnie w formie ksigzkowej C2).
Szybki rozwoéj metod okreslamla sekwencji nukleotydéw w
kwasach rybonukleinowych, ale nie tylko, spowodowat wzrost
ilosci poznanych struktur I-rzedowych, ktérych gromadzenie w
tradycyjny sposéb okazato sie niemozliwe. Wykorzystujac
posiadane wiasne

zbiory oraz innych autorow 3,9)

stworzylismy w Zaktadzie Chemii Bioorganicznej PAN w
Poznaniu 2 banki struktur:
1) transferowych kwaséw rybonukleinowych (tRNA),
2) rybosomalnych 5SrRNA.

Bank tRNA zawiera wszystkie struktury I-rzedowe tych
kwaséw pxjznane do potowy 1987. Podstawowe informacje zawarte
tutaj to sekwencje nukleotydowe oraz dzuie literaturowe.
Integralna czescia banku jest pakiet programéw opracowanych
przez nas i stuzacych do: wykreslania struktury Il-rzedowej
tRNA, poréwnywania sekwencji nukleotydowych réznych tRNA
oraz do analizowania wystgpowania modyfikowanych nukleozydow
itd. Dalsze programy sa w opracowaniu.

Bauik 5S rRNA zawiera wszystkie struktury I-rzedowe tego
rodzaju kwaséw nukleinowych zgromadzone do 1987. Szybkos$¢
narastania informacji jest tutaj szczegolnie duza.

Publikacje na ten temat ukazuja sie na #tamach réznych

czasopism (takze matospecjalistycznych), co w pewnej mierze
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Poznan
utrudnia utrzymywanie zbioru w wersji najaktualniejszej. Literatura;
Bank zawiera informacje dostepne w literaturze (4) oraz 1. J. Barciszewski, A. Rafalski, K. Szyfter, Atlas struktur
zebrane przez nas, gtdéwnie jednak sekwencje nukleotydowe pierwszorzedowych transferowych kwaséw rybonukleinowych,
oraz dane literaturowe. JestesSmy w posiadaniu niewielkiego Wyd. UAM, Poznan 1974.
pakietu programéw (bedacego w rozbudowie) stuzacego do 2. J. Barciszewski, A Rafalski, Atlas of Transfer
zapisu struktury 11-rzedowej oraz analizy stabilnosci Ribonucleic Acids Sequences and Modified Nucleosides, PWN,
termodynamicznej. Przyktadowy wydruk informacji dotyczacej Warszawa-Poznan 1981.
3. M. Sprinzl, T. Hartmann, F. Meissner, J. Moll, T.

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

Vorderwiilbecke, Compilation of tRNA Sequences and Sequences

of tRNA Genes, Nucleic Acids Res. 15, r53 - rI88 ( 1987 ).
ID USTILAGO.MAYDIS. 5SRRNA; RNA; 118 BP.

SQ SEQUENCE 118 BP; 26 A; 35 C; 22 U; 35 G. 4. V. Erdmann, J. Wolters, Collection of Published 5S, 5.8 S
AUCUGCGGCCACAGAGACUUGAAAAUACCGCAUCCCGUCCGAUCUGCGCAGUCAAGCAAG
UCGUCGCCUAGCCAGUACUGCGGUGGGGGACCACGCGGGAAUCCUAGGUGCUGCAGUU and 4.5 S Ribosomal Sequences, Nucleic Acids Res. 14, rl -
DT 10-MAY-1985

5S RRNA r59 (1986 ).

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.

L

BLANZ P.A. GOTTSCHALK M. ;

A COMPARISON OF 5S RIBOSOMAL RNA NUCLEOTIDE SEQUENCES
FROM SMUT FUNGI'

SYSTEM. APPL. MICROBIOL. 5:518-526(1984)

50734

USTILAGO MAYDIS (BASIDIOMYCOTA, USTOMYCETES)

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 36
A A cc
AC
1 c A G u u
AUCUGCGGC GAGACUU ACCGCA
UUGACGUCG CUCUGAA UGGCGU
119 u G G c AC c
G C c
G ¢ A A A G
A U
105 U A 70 55 42
C G
C c
u c
A A
A
A G G
G  CCACGCGG u
G  GGGGCGUC A
G u

Rys. Przykiadowy wydruk informacji jednego z 5S RNA grzyboéw.

Prace nad aktualizacja bankéw danych oraz poszerzeniem

pakietow programéw sa kontynuowane.



