ARTYKULY

OBRONA | EPIGENETYKA W SWIECIE ROSLIN:
PAMIEC IMMUNOLOGICZNA
| KONTROLA NAD GENOMEM

Defence and epigenetics in the World of the Plants:
immunological memory and genome control

Ewelina A. Klupczynska (Poznan)

Streszczenie

Istotg epigenetyki s badania zmian zachodzacych w genie, ktdre nie zaszty na drodze mo-
dyfikacji informacji genetycznej, czyli zmian sekwencji nukleotydéw DNA, a powstaty pod
wptywem bodzcow zewnetrznych. Badania modyfikacji epigenetycznych u roslin maja wiel-
kie znaczenie, poniewaz epigenetyczne zmiany na poziomie genu s3 efektem odpowiedzi
rosliny na stymulacje srodowiskowa. Rosliny wyksztatcity wyrafinowane mechanizmy reago-
wania i aklimatyzacji poprzez szybkie i zharmonizowane zmiany na poziomie transkrypcji
oraz zmiany potranskrypcyjne catych ‘komplekséw genowych’ — genow kodujacych biatka
uczestniczace w tych samych szlakach metabolicznych. Rosliny jako organizmy niemobil-
ne muszg przystosowac sie najlepiej jak potrafig do otaczajacego je srodowiska. Jednym z
najwazniejszych przystosowan jest adaptacja do Swiata mikroorganizméw. Rosliny maja
wielu sprzymierzencow wsrod mikroorganizmow, ale majg takze wielu wrogéw. Dlatego do
obrony przed patogenami stworzyty skomplikowany mechanizm dziatania uktadu immuno-
logicznego. Najnowsze badania naukowe wskazuja, ze modyfikacje epigenetyczne, takie jak
metylacja DNA i RNA oraz modyfikacje histonow, bezposrednio uczestniczg w pamieci im-
munologicznej roslin.

Abstract

The essence of epigenetics is to study changes in the gene that did not occur through changes
in genetic information, i.e. changes in DNA nucleotide sequences, but were created under the
influence of external conditions. Studies of epigenetic modifications in plants are important be-
cause epigenetic changes at the gene level are the effect of plant response to environmental
stimulation. Plants evolved sophisticated mechanisms to respond and acclimatize by prompt
and harmonized changes at transcriptional and post-transcriptional levels of whole gene com-
plexes. Plants as non-mobile organisms must adapt as best they can to the environment around
them. One of the most important adaptations is to adapt to the world of microorganisms. Plants
have many allies among the microorganisms but they also have many enemies. Therefore they
have developed a sophisticated immune system to defend themselves against pathogens. Re-
cent scientific research indicates that epigenetic mechanisms, such as DNA and RNA methyla-
tion and histone modifications, directly participate in the immune memory of plants.
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Co to jest epigenetyka?

Przedrostek ‘epi’ pochodzi z jezyka greckiego
(gr. éni) 1 oznacza ,poza czyms$”, ,,w dodatku do
czegos$”. Poczatki epigenetyki siggaja czasu, gdy
kilkanascie lat po odkryciu 5S-metylocytozyny
(w 1904 r.) kolejne badania (w 1925 r.) zidentyfiko-
waly te czasteczke w DNA [4]. Odkrycie to zmienito
stan wiedzy na temat jego budowy (poznano kolejng
pirymidyne wchodzaca w sktad kwasow nukleino-
wych), dajac takze poczatek badaniom nad 5-mety-
locytozyna — sposobem jej powstawania i funkcja,
jaka pelni w DNA. Niemniej jednak najwazniej-
sze dla rozwoju epigenetyki byly badania Conrada
H. Waddingtona. Ten brytyjski naukowiec, zajmujacy
si¢ biologia rozwoju, genetyka i embriologia, w swo-
jej ksiazce wydanej w 1939 r., za przyczyng swoich
badan jako pierwszy uzyt okreslenia ‘epigenetyka’
W znaczeniu, jakie rozumiemy obecnie [8]. Wadding-
ton zaobserwowal, ze komorki embrionalne réznicuja
si¢ w funkcjonalnie rézne tkanki, pomimo ze kazda
komorka ma ten sam zestaw chromosomow, czyli
posiada identyczny material genetyczny. Ponadto do-
skonale rozumiat, ze dziedziczenie i rozwoj stanowig
te samg problematyke badawcza i postulowal, zeby
badano te zagadnienia pod jedng dyscypling nauko-
w3, proponujac dla niej nazwe — epigenetyka. Tym
samym Waddington, jako jeden z pierwszych, podjat
temat interdyscyplinarno$ci nauk biologicznych, co
w owych czasach nie bylo doceniane i pozytywnie
postrzegane. Obecnie rozumiemy, ze podejscie anga-
zujace w rozwiazanie problemu badawczego rdzne
dyscypliny jest kluczowe dla doktadnego zrozumie-
nia skomplikowanych procesow biologicznych za-
chodzacych w organizmach zywych.

Odkrycie modyfikacji epigenetycznych DNA
i zwigzanych z DNA biatek chromatyny miato bardzo
duze znaczenie naukowe, poniewaz pokazato nowe
kierunki badan i znacznie poszerzyto perspektywy
biologii eksperymentalnej. Po badaniach C.H. Wad-
dingtona zainteresowano si¢ bardziej epigenetyka za
przyczyng badan Barbary McClintock, zajmujacej si¢
cytogenetyka. Badania, ktore McClintock prowadzita
w latach 40. 1 50. XX w. na Uniwersytecie Cornella
w USA, dotyczyly zjawiska transpozycji!. Prof.
McClintock dowiodta wtedy, ze mechanizm wlacza-
nia i wyciszania genéw odpowiedzialny jest takze
za cechy fizyczne organizmu, a nie tylko za procesy
genetyczne wewnatrz jadra komorkowego. Jednak
w peli zrozumiano 1 doceniono znaczenie tych badan
dopiero w latach 70. XX w., gdy pojawily si¢ pierw-
sze naukowe sugestie, ze modyfikacje epigenetyczne
moga mie¢ wplyw na ekspresje genéw?. Potwierdzono

wtedy mechanizmy zmian genetycznych i regulacji
genetycznej, o ktérych mowita McClintock. Obecnie
wiadomo juz doktadnie, ze procesy epigenetyczne
maja wptyw na okreslanie, ktore geny beda w danym
czasie aktywne, a ktore nie, oraz jakie funkcje bedzie
pei¢ komorka i jak bedzie rozwijat si¢ dany orga-
nizm. Bylo to fascynujace odkrycie, ktore zupehie
odmienito poglad naukowcoéw na temat zmiennosci
organizmow i dziedziczenia. Z postgpem badan oka-
zalo sie¢, ze geny nie sg jedynym czynnikiem determi-
nujacym dziedziczno$¢ i zmienno$¢ cech oraz rozwodj
organizmow. Epigenetyka pokazala, ze drugim bar-
dzo waznym stymulatorem jest srodowisko, w kto-
rym organizmy zyja. Dotyczy to zarowno krolestwa
roslin (Plantae), jak i zwierzat (Animalia).

Dzi$, zgodnie z najnowszym stanem wiedzy,
‘epigenetyka’ oznacza nauk¢ zajmujaca si¢ bada-
niem modyfikacji zachodzacych w genomie, ktore
reguluja poziom ekspresji gendow, bez uprzednich
zmian w sekwencji nukleotydéw. Modyfikacje epi-
genetyczne sg stabilnymi, odwracalnymi zmianami
w DNA lub histonach, ktore mogg podlega¢ dziedzi-
czeniu, ale tez sg zalezne od bodzcow zewngtrznych
(np. srodowisko, starzenie si¢ organizmu).

Najlepiej obecnie poznang modyfikacja epige-
netyczng zwigzang z regulacja ekspresji genow jest
metylacja DNA (Ryc. 1). Inne to przebudowa chro-
matyny za pomocg biatek z nig zwigzanych, modyfi-
kacje histonéw (Ryc. 2), interferencja RNA (Ryc. 3)
i regulacja przez niekodujacy RNA (ncRNA), na-
zywany inaczej RNA regulatorowym. Modyfikacje
DNA i biatek histonowych remodeluja chromatyne,
czyli zmieniaja jej strukture, co powoduje migedzy in-
nymi zmiang¢ aktywnos$ci genow i transpozonow oraz
pomaga w naprawie DNA. Zmiany w sposobie upa-
kowania DNA dajg mozliwo$¢ kontroli jego odczy-
tywania. Wtasnie fakt, ze modyfikacje epigenetyczne
moga kontrolowac¢ genom organizméw eukariotycz-
nych byl przetomowy. Okazato si¢ wtedy, ze epige-
netyka odgrywa bardzo wazng rol¢ w utrzymaniu
stabilnosci genomu i bierze udziat w decydujacych
procesach biologicznych.

METYLACJA DNA to poreplikacyjna, enzyma-
tyczna modyfikacja DNA. Modyfikacja ta jest jedng
z najtrwalszych i1 prowadzi do wyciszenia ekspresji
gendw. Jest to proces kowalencyjnego przylaczania
tzw. grup metylowych (jeden atom wegla potaczony
z trzema atomami wodoru, -CH,) do zasad azoto-
wych nukleotydow (cytozyny i adeniny). U wyz-
szych Eukaryota grupy metylowe przylaczaja si¢ do
atomu wegla znajdujacego si¢ w pozycji piatej pier-
Scienia cytozyny podwodjnej helisy DNA, tworzac
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C’-metylocytozyne (m°C) (Ryc. 1). Moga takze przy-
faczy¢ si¢ do grupy aminowej cytozyny (N*, m*C)
(Ryc. 1). U czgsciroslin wyzszych jako efekt metylacji
powstaje takze Né-metyloadenina (m°A) [6] (Ryc. 1).
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Ryc. 1. Wzory strukturalne zasad azotowych nukleotydow i proces metylacji oraz demetylacji.

Adenina (ADE lub A) - zasada azotowa z grupy puryn, ktora za pomoca dwdch wigzan wodorowych w dwuniciowych kwasach nu-
kleinowych tworzy pare komplementarng z tyming (THY lub T w DNA) albo z uracylem (URA lub U w RNA). Cytozyna (CYT lub C)
- zasada azotowa, pochodna pirymidyny, tworzgca za pomoca trzech wigzan wodorowych w dwuniciowych kwasach nukleinowych
pare komplementarna z guaning (GUA lub G). W metylacji donorem najczesciej jest S-adenozylo-L-metionina (SAM), a caty proces
katalizowany jest przez enzymy o nazwie metylotransferazy DNA (DNMT), cytozyno- i adeninospecyficzne. Przenosza one grupy
metylowe na odpowiednie pozycje w pierscieniach zasad azotowych: do wegla (na pozycje 5 pierscienia cytozyny) oraz do grup
aminowych (na pozycje 4 pierscienia cytozyny i na pozycje 6 pierscienia adeniny). Metylacja ma gtéwnie na celu transkrypcyjne

wyciszanie genow, to znaczy zatrzymanie procesu transkrypcji niektorych obszarow DNA.

Metylacja u ssakéw zachodzi glownie na nukle-
otydzie cytozyny w miejscu CpG i jest katalizowana
przez DNA-metylofransferazy (DNMT, ang. DNA
methyltransferase), rodzing enzymow przenoszaca
grupy metylowe pomigdzy donorem i akceptorem
[5]. Jako donor grupy metylowej metylotransfera-
zy wykorzystuja S-adenozylo-L-metioning (Ado-
Met), ktora nastgpnie przylaczana jest do wegla
(C°) w pierscieniu pirymidynowym cytozyny lub
do grupy amidowej adeniny lub cytozyny. Produk-
tami tej reakcji jest S-adenozylo-L-homocysteina

(RNMT2) — metylotransferaza tRNA kwasu aspa-
raginowego | (nazwe¢ zmieniono po odkryciu, ze
enzym DNMT2 metyluje pozycje 38 w RNA prze-
noszacym kwas asparaginowy i nie metyluje DNA;
nie ma on wlasciwosci katalitycznych) oraz enzymy
DNMT3, w ktorych sktad wchodza DNMT3a, 3b
i 3L (metylotransferaza DNMT3L jest niekatywna
katalitycznie, ale zwigksza powinowactwo pozosta-
lych metylotransferaz do DNA, ulega ekspresji pod-
czas gametogenezy, kiedy ma miejsce imprinting ge-
nomowy (metylacja genéw i modyfikacja histonow
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w komorkach jajowych i plemnikach); DNMT3a
i DNMT3b sg odpowiedzialne za metylacje de novo).

Metylotransferazy DNA u eukariotow ogodlnie sg
zwigzane z wieloma waznymi mechanizmami funk-

ekspresji podlegaja tylko niektore geny, tzw. house-
keeping genes, ktore zapewniaja podstawowe funkcje
zyciowe. Natomiast pozostatle geny sa regulowane
na drodze acetylacji i deacetylacji biatek histono-

\ motyw N-koncowy histonu

Ac
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Ryc. 2. Modyfikacja histonow.
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HISTONY to biatka, ktdre organizuja informacje genetyczna i chronia ja. Dzieki nim mozliwa jest replikacja DNA, transkrypcja czy
naprawa genomu. Biatka histonowe potrafig requlowac sposéb owijania wokoét siebie konkretnych fragmentdw nici DNA. Mody-
fikacje odbywajg sie m.in. poprzez acetylacje (Ac), metylacje (Me), ubikwitynacje (Ub), fosforylacje (P) oraz sumoilacje (SUMO)
histonow, prowadzac za kazdym razem do zmian w strukturze chromatyny. Ni¢ DNA owija sie dookota czterech podwajnie wyste-
pujacych histonéw (H2A, H2B, H3, Hg). Tworzg one rdzen nukleosomu, natomiast kolejny histon, H1 (histon tacznikowy), znajdujacy
sie na poczatku catego rdzenia, spina DNA wchodzace i schodzace z nukleosomu, stabilizujgc w ten sposob cata strukture chroma-
tosomu (nukleosom i histon H1). Motyw N-aminokoncowy jest miejscem, w ktorym dochodzi do modyfikacji potranslacyjnych (ace-
tylacji (Ac), metylacji (Me) itd.). Dzieki acetylacji histonéw mozliwe jest zrealizowanie genetycznie zaprojektowanego programu
rozwoju rosliny, a takze reagowanie przez rosline na wptyw srodowiska.

cjonowania komorki. Oprocz udzialu w modyfika-
cjach regulujacych ekspresj¢ genow, metylotransfera-
zy biorg udziat w zachowaniu integralno$ci genomu,
imprintingu genomowym, ochronie przed ruchomymi
elementami genetycznymi oraz inaktywacji chromo-
somu X i kancerogenezie. Metylacja jest procesem,
ktory warunkuje réznicowanie si¢ komorek. Umoz-
liwia jednoczesnie specjalizacj¢ komorek i przekaza-
nie uniwersalnej informacji genetycznej, co zwigzane
jest migdzy innymi z procesem embriogenezy. Stalej

wych. Te mechanizmy pomagaja metylacji wptywac
na struktur¢ chromatyny. Metylacja DNA zmniejsza
takze ekspresje genow wirusowych i innych szkodli-
wych dla gospodarza czasteczek.

U roslin metylacja DNA zachodzi we wszystkich
kontekstach sekwencji CpG, CpHpG i CpHpH, gdzie
H reprezentuje dowolny nukleotyd poza guaning (A,
T lub C). U roslin istnieja dwie klasy metylotransfe-
raz DNA: podtrzymujgca metylacje DNA, ktora roz-
poznaje znaki metylacji na nici rodzicielskiej DNA
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1 przenosi nowa metylacj¢ na nici potomne po re-
plikacji DNA oraz metylujaca DNA de novo [9].
Za metylacje DNA u ro$lin odpowiadaja gtownie
enzymy: MET1 (ang. methyltranspherase 1), CMT3
(ang. chromomethylase 3), oraz DRM2 (ang. doma-
ins rearranged methylase 2). DRM jest jedynym en-
zymem odpowiedzialnym za metylacj¢ de novo [9].
Biatka DRM2 i METI maja znaczaca homologi¢
z metylotransferazami ssakow (DNMT3 i DNMT1),
biatko CMT3 jest unikalne dla krolestwa ros$lin.
U roslin metylacja DNA jest wazng modyfikacja epi-
genetyczng zaangazowang w regulacje wielu proce-
sow biologicznych, w tym w regulacj¢ rozwoju rosli-
ny, dojrzewania owocOw czy metabolizmu wtdrnego.
Metylacja 1 demetylacja roslinnego DNA jest takze
Sci§le zwigzana z odpowiedzig na réznego rodzaju
stres abiotyczny ($§rodowiskowy), taki jak: zimno, su-
sza, upat, metale ci¢zkie czy stres ultrafioletowy [9].

Proces metylacji DNA ma bardzo duze znaczenie
w regulacji gendéw, zarowno u roslin, jak i u zwie-
rzat, w tym cztowieka, co znaczy, ze jest jednym
z wazniejszych procesow kontrolujacych informacje
genetycznag.

U cztowieka ni¢ DNA zawarta w niemal kazdej ko-
morce ciata to ponad 3 mld par zasad (bp), a tym sa-
mym dtugos¢ ludzkiego DNA w jadrze komorkowym
wynosi ok. 180 cm. Rosliny okrytonasienne pod tym
wzgledem sg bardzo zréznicowane: ryz siewny Ory-
za sativa — 389 mln bp, pszenica zwyczajna Triticum
aestivum — 15 966 mld bp. Skompresowanie prawie
dwumetrowego ludzkiego DNA w niewidocznej dla
oka strukturze, jaka jest komorka, mozliwe jest dzieki
histonom. HISTONY to zasadowe biatka wchodzace
w sktad chromatyny i peligce w jadrze komorko-
wym rol¢ szpulek do nawijania nici DNA. Organizuja
informacj¢ genetyczng i chronig ja, czyniac dostgpna
dla replikacji DNA, transkrypcji lub naprawy geno-
mu, zgodnie z programem rozwojowym organizmu,
jak 1 pod wptywem bodzcow zewngetrznych. Histony
zawieraja duzo aminokwasoéw zasadowych, zwlasz-
cza lizyny 1 argininy, ktore neutralizuja kwasowy
charakter chromatyny. Wyrodznia si¢ 5 typow histo-
néw — H1, H2A, H2B, H3 oraz H4 (Rys. 2). Histony
HI1, H2A oraz H2B sg szczegolnie bogate w lizyng,
natomiast histony H3 i H4 sa bogate w arginine. Naj-
bardziej zmienny sposrod histonoéw jest H1, a najbar-
dziej konserwatywne sg histony H3 i H4. Domeny
globularne histonow tworza rdzen — oktamer histo-
nowy, na ktory nawiniety jest DNA. W odroznieniu
od najbardziej konserwatywnej czesci globularnej
histonu, nieustrukturyzowane N-aminowe i C-karbo-
ksylowe (w przypadku H2A i H2B) konce histonow
wystaja poza struktur¢ nukleosomu i nazywane sg

ogonami. Ogony histonéw podlegaja r6znym mody-
fikacjom potranslacyjnym.

MODYFIKACJE HISTONOW rdzeniowych
zwigzane sa $cisle z ich funkcja, poniewaz biatka po-
trafig regulowac¢ sposob owijania wokot siebie kon-
kretnych fragmentow nici DNA (genéw). Histony nie
sa do siebie podobne, dlatego tez aktywnos¢ DNA
modulowana jest poprzez rodzaj histonow uczestni-
czacych w procesie modyfikacji. Niektore z histonow
pozwalaja na transkrypcje, inne natomiast ulatwiaja
upakowanie chromatyny. Modyfikacje moga polegac
na przylaczeniu niewielkich grup, takich jak resz-
ta metylowa — metylacja® (Me), reszta acetylowa
— acetylacja* (Ac) czy reszta fosforanowa — fosfo-
rylacje® (P) oraz na przylaczeniu duzych czasteczek,
jak w przypadku ubikwitynacji® (Ub) i sumoilacji’
(SUMO). Inne modyfikacje to: rybozylacja ADP,
deiminacja — zamiana argininy na cytruling, izome-
ryzacja proliny, biotynylacja i krotonylacja. Mody-
fikacje te prowadza do zmian w utozeniu chromaty-
ny. Typy modyfikacji moga by¢ zwigzane z roznymi
stanami transkrypcji, w zaleznosci od konkretnego
aminokwasu modyfikowanego histonu. Acetylacja,
metylacja, fosforylacja i ubikwitynacja sg zwigzane
z aktywnoscig transkrypcyjng genéw. Metylacja, ubi-
kwitynacja, sumoilacja, deiminacja i izomeryzacja
proliny zwigzane sg z represjg genow. Znanych jest
ponad 120 miejsc modyfikacji i caty czas odkrywane
sa kolejne. Badania dowodza rowniez, ze modyfika-
cjom moze ulegac takze histon tacznikowy oraz inne
biatka chromatyny. Wigkszo$¢ modyfikacji histono-
wych jest odwracalna i moze oddzialywac na siebie
wzajemnie.

Kolejny mechanizm epigenetyczny zidentyfiko-
wany w transkryptomie wielu Eukariota, w tym tak-
ze u czlowieka oraz u roslin, jest oparty o dzialanie
mikroRNA (miRNA). Regulacja ekspresji gendéw
jest bardzo waznym procesem zapewniajacym or-
ganizmom prawidtowy rozwdj, a regulacja ekspresji
poprzez krotkie czasteczki miRNA odgrywa w tym
wszystkim znacznag role. MikroRNA to grupa szeroko
rozgateziona filogenetycznie, zaliczajaca si¢ do RNA
niekodujacego (ncRNA, ang. non-codingRNA), czyli
takiego, ktore nie jest matrycg do syntezy bialek. Nie-
kodujace RNA reguluje rézne procesy komorkowe.
Do ncRNA zalicza sig, patrzac na dlugos¢ oligome-
ru (we frakcji RNA regulatorowych): grupe matych
RNA (sRNA), o dlugosci 100-200 nukleotydow —
regulujacych translacje u bakterii oraz grupe dtugich
RNA (IncRNA), o dtugosci powyzej 10000 nt — zaan-
gazowana w blokowanie ekspresji genow u wyzszych
eukariontow. Klasa 21-, 25-nukleotydowych miRNA
pelni role regulatoréw prawidlowego procesu rozwo-
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juroslin i zwierzat, regulujac potranskrypcyjnie eks-
presje genow.

Jedna czasteczka miRNA moze regulowac ekspre-
sj¢ nawet stu roznych gendow i odwrotnie, ekspresja
jednego genu moze by¢ regulowana przez kilka cza-

dsRNA

Dicer -

5 3

Ryc. 3. INTERFERENCJA RNA (RNAI, ang. RNA interference).

degradacja mRNA

cych, daje powdd do myslenia, iz pierwsze miRNA
mogly pojawi¢ si¢ na tym etapie ewolucji, w ktorym
ksztaltowaly si¢ ztozone organizmy wielkokomorko-
we. Obecnie zidentyfikowano w komorkach ro$lin
i zwierzat okoto 300 r6znych miRNA.
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RNAI to epigenetyczny mechanizm i system regulacji pracy genow. Szeroko rozpowszechniony wsrod organizmow, takze u roslin.
Interferencja RNA jest mechanizmem obronnym przeciwko obcemu dsRNA. Dtugie dwuniciowe tanicuchy — dsRNA — rozcinane sg
przez enzym z rodziny rybonukleaz Il (RNaz Ill) o nazwie Dicer (etap I). Tak powstaja siRNA, czyli dwuniciowe krdtkie interferujace
RNA. Maja one ufosforylowane korce 5' i dwa wolne nukleotydy na koncach 3'. Nastepnie siRNA wigzane s3 do kompleksu wyci-
szajacego RISC, ktorego rozwijanie katalizuje endonukleaza Argonaute 2 (Ago2). Kompleks wielobiatkowy RISC, zwigzany z nicia
antysensowng siRNA poprzez przytaczenie komplementarnego fragmentu docelowego mRNA, powoduje degradacje informacyj-
nego RNA (mRNA). Dzieje sie to z pomocg endo- i egzonukleaz. Dochodzi tym samym do zablokowania ekspresji genéw (etap II).
Aby wytaczy¢ gen nalezy przeszkodzi¢ czgsteczce posredniczacej w przeptywie informacji. Dlatego w interferencji RNA dochodzi
do zniszczenia mRNA. Proces RNAI jest zaangazowany w ochrone genomu przed wirusami, transpozonami, ekspansja sekwencji
powtarzajacych sie i innych, ktore moga zaktocic stabilnos¢ genetyczng komarki. Dzieki acetylacji histondw mozliwe jest zrealizo-
wanie genetycznie zaprojektowanego programu rozwoju rosliny, a takze reagowanie przez rosline na wptyw srodowiska.

steczek miRNA. MikroRNA odgrywaja kluczowa
role w regulacji m.in. proliferacji, r6znicowaniu ko-
morek czy apoptozie. Mozliwe jest, ze dziatanie za-
réwno roslinnych, jak i zwierzgcych miRNA wynika
z polaczenia procesow degradacji i represji (bloko-
wania), ktorych odpowiedni uktad prawdopodobnie
rézni si¢ w zaleznos$ci od stopnia komplementarno-
$ci miRNA z docelowym. Wystepowanie miRNA
w komorkach, zaréwno roslinnych, jak i zwierze-

INTERFERENCJA RNA (RNAI) to kolejna mo-
dyfikacja epigenetyczna zwigzana z potranskrypcyj-
ng regulacja genow [1]. Mechanizm RNAi polega na
indukowaniu degradacji mRNA oraz na blokowaniu
przez krotkie, niekodujace czasteczki RNA, jego
translacji. RNAi to seria procesow komorkowych
z udziatem dwuniciowego RNA (dsRNA, ang. do-
uble stranded RNA), powodujacego degradacj¢ ho-
mologicznych czasteczek RNA. Na etapie inicjacji
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enzymy typu RNazy III tng dsRNA na 19-, 23-nukle-
otydowe krotkie interferencyjne RNA (siRNA, ang.
small interfering RNA). siRNA sa podobne do miR-
NA pod wzgledem wielkosci, ale w odroznieniu od
siRNA sa czgsteczkami jednoniciowymi. Pod wzgle-
dem struktury i funkcji obie czgsteczki r6znig si¢ mie-
dzy soba w wielu aspektach, lecz dla obu takie same
sa mechanizmy enzymatyczne, prowadzace do ich
powstania. Zjawisko RNA1 jest procesem indukowa-
nym tylko przez dsRNA. Czasteczki siRNA poprzez
pofaczenie z informacyjnym RNA (mRNA, ang. mes-
senger RNA) niszczg informacj¢ genetyczng zawartg
w mRNA zanim dojdzie ona do rybosomoéw. Proces
ten dzieli si¢ na 2 etapy (Ryc. 3). W etapie efektoro-
wym siRNA staje si¢ czgécig wielobiatkowego kom-
pleksu RISC (ang. RNA-induced silencing complex).
Prowadzi to do zablokowania ekspresji genow. Pro-
ces interferencji RNA odgrywa bardzo wazng role
w prawidlowym funkcjonowaniu kazdej komorki,
a co za tym idzie w funkcjonowaniu rowniez cate-
go organizmu. Interferencje¢ RNA zaobserwowano
u zwierzat i niektorych gatunkow grzyboéw oraz u
roslin. Proces ten jest zaangazowany w ochrone ge-
nomu przed wirusami, transpozonami czy ekspansja
sekwencji powtarzajacych si¢ lub innych aberacyj-
nych endo- oraz egzogennych dsRNA, ktore moga
zaktoci¢ stabilno$¢ genetyczng komorki, jak rowniez
wspotuczestniczy w regulacji ontogenezy.

W medycynie czlowieka, dzigki poznaniu mecha-
nizmu RNAI, technologia siRNA zostata zastosowa-
na np. jako technika wyciszania genow w celu pozna-
nia ich funkcji, jako czgs¢ terapii genowej w leczeniu
chorob neurodegeneracyjnych i infekcyjnych oraz
w leczeniu nowotwordw poprzez wyciszanie genow
prowadzacych do nadmiernej proliferacji komorek
nowotworowych, czy tez w terapii niektorych choréb
(np. zwyrodnienie plamki zottej, mukowiscydozie
iin.) [3]. Stosowanie technologii siRNA jest obcigzo-
ne takze pewnymi wadami. Nie ma skutecznie opa-
nowanej procedury dostarczania siRNA do ludzkich
komorek. Drugg sprawg jest wyciszenie genow, ktore
u czlowieka jest przejsciowe (problemu tego nie ma
u ro§lin i nicieni).

Modyfikacje epigenetyczne u roslin
Pamie¢¢ immunologiczna ro$lin — obrona przed pa-
togenami

Rosliny to bardzo specyficzne organizmy, kto-
re charakteryzujg si¢ wyjatkowymi umiejetnoscia-
mi, by maksymalnie wykorzysta¢ wlasny potencjat.
Jest to Scisle zwigzane z faktem, ze rosliny sa nie-
mobilne, zyja przez caly swdj czas w jednym

miejscu. Wigkszos$¢ roslin nie ma szansy na prze-
mieszczanie si¢ przez cate swoje dorosle Zycie.
Z chwila, gdy kietkujace rosliny wytworza korze-
nie, ich dalszy rozwdj determinowany jest warun-
kami $rodowiska miejsca, w ktérym wyrosly. Nie
moga zmieni¢ tego miejsca, gdy warunki stang si¢
niekorzystne. Ich jedyng mozliwoscig na prawidto-
wy rozwdj jest maksymalne wykorzystanie swoich
umiejetnosci przystosowania si¢, aby stworzy¢ dla
siebie idealne miejsce do zycia. Epigenetyczne mo-
dyfikacje ekspresji genow u roslin sg bezposrednio
skoordynowane z metabolizmem pierwotnym, kto-
ry reguluje ich wzrost i rozwdj. W tym kontekscie
badania modyfikacji epigenetycznych u ro$lin sa
niezwykle ciekawe. Rosliny sa interesujacym obiek-
tem badan z uwagi na niesamowita pomystowos¢
w epigenetycznej odpowiedzi na bodzce dochodzace
ze $srodowiska. Dlatego tez regulacja ekspresji gendw
oparta na modyfikacji chromatyny w interakcji ze $ro-
dowiskiem jest dla roslin bardzo wazna. W zwigzku
z tym rosliny stworzyly szereg wyjatkowo skompli-
kowanych mechanizmow epigenetycznych do kon-
troli i regulacji genomu. Warto wspomnie¢ cho¢by
o kilku.

Metylacja DNA, IncRNA (ang. long non-coding
RNA) czy sRNA (ang. small RNA) oraz modyfikacje
histonéw odgrywaja znaczaca rol¢ w regulacji trans-
krypcji u eukariontow, co jest zwigzane z obrong im-
munologiczng roslin i dziataniem na rézne aspekty
odpornosci. Potwierdzaja to wieloletnie badania na-
ukowe na roslinach modelowych, takich jak np. rzod-
kiewnik pospolity Arabidopsis thaliana (L.) Heynh.,
gatunek rosliny zielnej nalezacy do rodziny kapusto-
watych [7].

Jak wspomniano wczesniej, proces metylacji DNA
ma fundamentalne znaczenie w regulacji gendéw
uroslin. U wielu gatunkow roslin zmiany w poziomie
metylacji specyficznych sekwencji DNA sg induko-
wane przez stres biotyczny i abiotyczny, powodu-
jac zmieniong ekspresje genow zwigzanych z obro-
ng, adaptacja i odpowiedzia na stres. Metylacja ma
glownie na celu transkrypcyjne wyciszanie genow,
to znaczy zatrzymanie procesu transkrypcji niekto-
rych obszar6w DNA. W wyizolowanym DNA roslin
znaleziono N°-metyloadening (m°A) i wykazano,
ze u tych roslin mitochondria zawieraja DNA—me-
tylotransferaz¢ adeninowa (enzym wystepujacy
w obecnosci m°A) [6], brak natomiast DNA-metylo-
transferazy cytozynowej. Ponadto badania wykazaty,
ze modyfikacja m°A jest rowniez wazng cechg mRNA
u ro$lin i odgrywa ona krytyczng role regulacyjng
w rozwoju roslin [6]. Jedna z wazniejszych funkcji
jest jej wplyw na wirusy. Odkryto, ze maszyneria
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m°A modyfikuje wirusowe genomy RNA kilku wi-
rusow zwierzecych nalezacych do rodziny Flaviviri-
dae, (wirusy o sktonnosci do wywotywania zéttego
zabarwienia ciala), tym samym przeciwdziatajac in-
fekeji [6].

Kolejnym mechanizmem kontroli i regulacji geno-
mu jest acetylacja. Dzigki acetylacji histonow moz-
liwe jest, by genetycznie zaprojektowany program
rozwoju rosliny zostat zrealizowany, a takze mozliwe
jest reagowanie przez rosling na wptyw srodowiska.
Regulacja ekspresji genéw w ten sposob rozpoczy-
na si¢ juz w nasionach (w trakcie ich dojrzewania,
spoczynku, kietkowania i embriogenezy), dalej jest
kontynuowana podczas rozwoju wegetatywnego,
a takze w fazie wzrostu i kwitnienia (w regulacji roz-
woju kwiatow, gametogenezy i czasu kwitnienia).
Z drugiej strony posredniczy takze w odpowiedzi na
stres biotyczny i abiotyczny oraz w naprawie DNA.
Do najsilniejszych regulatoréw acetylacji histonow
nalezy $wiatto, powodujgc tym samym zmiany w po-
ziomie ekspresji genow. Efektem jest morfologiczna
odpowiedz roslin na $wiatlo.

Na podstawie badan tylko nad jedng rosling mo-
delowa (Arabidopsis thaliana) stwierdzono istnie-
nie ponad 100 r6znych miRNA. Wiadomo, ze wiele
znich wystepuje takze u wielu innych gatunkow repre-
zentujgcych $wiat roslin, np. w ryzu (Oryza sp. L), ku-
kurydzy (Zea mays L.) czy tytoniu (Nicotiana sp. L.).
Dojrzate miRNA ros$linne wykrywane sg zaréwno
we frakcjach komorek jadrowych, jak i cytoplazma-
tycznych. Najnowsze badania wykazaly, ze metyla-
cja m°A (metylacja adenozyny) wptywa na biogeneze
mikroRNA u ro$lin [2]. Metylacja m°A konieczna
jest by utrzymaé¢ w komorce odpowiedni poziom
miRNA i jego prekursorow oraz wplywa na sygnali-
zacj¢ hormonalng (auksynowa). Ponadto miRNA jest
réwniez zwigzany zregulacja poziomoéw kamaleksyny
i glukozynolanéw, bedacych metabolitami wtornymi
o znaczacej roli, ktorg petnig w obronie Arabidopsis.
Kilka innych miRNA kojarzonych jest z odporno-
$cig w r6znych gatunkach roslin, gdzie ich rola si¢gga
m.in. regulacji poziomow auksyny, odktadania kalo-
zy (substancja chemiczna wydzielana w miejscach
zranienia ro$liny) i ekspresji genéw oraz wytwarza-
nia reaktywnych form tlenu, ROS (ang. reactive oxy-
gen species). Badania pokazuja, ze mikroRNA roslin
1 zwierzat nie sg identyczne ewolucyjnie, pomimo iz
wykazuja wiele wspolnych cech charakterystycznych.

Procesy epigenetyczne sa dziedziczne. Niemniej
jednak informacja, jaka niosg ze soba modyfika-
cje epigenetyczne, jest rowniez odwracalna i moze
zmienia¢ si¢ w czasie. Konkretna cecha moze za-
nikng¢ w dalszych pokoleniach pomimo tego,

ze zostala odziedziczona przez potomstwo czy dzieci
potomstwa. Dzieje si¢ tak poniewaz zmiana metylacji
DNA zostaje wymazana w trakcie reprogramowania
epigenetycznego®. Przekazywanie cech pomigdzy
pokoleniami w krotkiej perspektywie nazywane jest
dziedzicznoscig wewnatrzpokoleniowg. Nie jest to
dziedziczenie sensu stricto genetyczne (miedzypo-
koleniowe) i aby odrozni¢ dziedziczenie genetycz-
ne’ od dziedzicznos$ci epigenetycznej potrzebna jest
obserwacja wielu pokolen. Jednak rosliny w pewien
sposob poradzity sobie takze z reprogramowaniem.
Wiele gatunkow roslin moze rozmnazac si¢ bezplcio-
wo 1 produkowa¢ klony wegetatywne, zapewniajac
mozliwosci dziedziczenia epigenetycznego w proce-
sie mitozy.

Rosliny w naturalnym $rodowisku wspotistnieja
w bardzo bliskiej i dynamicznej zaleznos$ci z mikro-
organizmami. W §wiecie mikroorganizmow jest wie-
lu sprzymierzencow roslin, ale i wielu wrogéw. Dla-
tego do obrony przed patogenami rosliny stworzyty
wyrafinowany w dzialaniu uktad immunologiczny.
Rosliny rozwingty aktywne i precyzyjnie regulowane
immunologiczne kaskady sygnalizacyjne, ktore pro-
wadza do serii odpowiedzi obronnych. Wynik tych
ztozonych interakcji jest czynnikiem decydujacym
o przezyciu i zdolnosci do sprawnego funkcjono-
wania rosliny. Gdy ro$lina zidentyfikuje zewngtrzne
wzorce molekularne atakujacych je patogenow (tzw.
MAMPs, ang. microbe-associated molecular pat-
terns), wtedy nastepuje transdukcja sygnatu prowa-
dzaca do szybkich reakcji obronnych. Dochodzi do
aktywacji programow obronnych, okreslanych jako
systemiczna odporno$¢ nabyta (tzw. SAR, ang. sys-
temic acquired resistance). Nastepuje pobudzenie,
przy ktorym uktad obronny roslin zapamigtuje pato-
geny, ktore w przesztosci zaatakowaty i zainfekowaty
ro$ling. Rozpoznanie patogenu przez rosliny powo-
duje aktywacj¢ szlakow sygnatowych, ktore induku-
ja reakcje obronne. Wzorce molekularne zwigzane
z patogenami (tzw. PAMPs, ang. patogen-associated
molecular patterns) obejmuja bardzo dobrze poznane
fizjologiczne reakcje roslin, np. zamknigcie aparatow
szparkowych w celu ograniczenia przenikania pato-
gendw, wytwarzanie reaktywnych form tlenu (ROS,
ang. reactive oxygen species) i tlenku azotu (NO, ang.
nitric oxide), a takze redukcje przenoszenia sktadni-
kéw odzywezych z cytozolu (ptynny sktadnik cyto-
plazmy, w ktéorym znajduja si¢ organelle) do apopla-
stu (przestrzen utworzona przez $ciany komorkowe,
przestwory migdzykomorkowe i $wiatto elementow
waskularnych) oraz biosyntez¢ metabolitow anty-
patogenowych i biosynteze hormonoéw obronnych.
Kwas jasmonowy (JA, ang. jasmonic acid) i etylen
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(ET, ang. ethylene) to hormony, ktére odgrywa-
ja kluczowa role w obronie przed roslinozercami
1 patogenami nekrotroficznymi, czyli takimi, ktorych
rozw0j zalezy od wystgpowania martwych tkanek
gospodarza.

Co wspolnego ma z tym epigenetyka? Najnowsze
badania naukowe wskazuja, ze mechanizmy epigene-
tyczne, takie jak metylacja DNA i RNA oraz modyfi-
kacje histondw, poprzez mozliwo$¢ dokonywania dy-
namicznych zmian stanu chromatyny bezposrednio
uczestnicza w pamigci immunologicznej roslin'® [7].

Jeden z pierwszych dowodow na epigenomiczng
(dotyczaca epigenomu) regulacje odpornosci roslin
pojawil si¢ wraz z opisem kontroli wirulencji (ska-
li zjadliwo$ci) wirusOw poprzez wyciszanie RNA.
W odpowiedzi na wirusowe infekcje rosliny rozpo-
znaja czasteczki dwuniciowego wirusowego RNA
(dsRNA) i degraduja je (powstaje mate wirusowe
RNA interferujgce, vsiRNA, ang. viral small interfe-
ring RNA) poprzez enzymy takie jak DICER-LIKE
(DCL)-2 1 DCL4 (biatka wymagane dla genu potran-
skrypcyjnego wyciszenia) [7]. Deregulacja trans-
krypcji prowadzi do znacznego zmniejszenia pro-
dukcji biatka wirusowego, a to oznacza dla ro$liny
zwigkszenie odpornosci. Jeszcze bardziej stabilnym
procesem obrony przed wirusami okazat si¢ inny me-
chanizm — transkrypcyjne wyciszanie genow TGS
(ang. transcriptional gene silencing). Po raz pierw-
szy TGS zostalo opisane podczas badan nad tytoniem
(Nicotiana sp. L.) [7]. Proces, w ktorym zachodzi
TGS, jest znany jako metylacja DNA zalezna od RNA
(RADM, ang. RNA-directed DNA methylation). Z wie-
lu naukowych doniesien wynika, ze to wtasnie rosli-
ny wsrod organizmow eukariotycznych opracowaty
najbardziej skomplikowana, oparta na RNA regulacje¢
ekspresji gendw. Aby broni¢ si¢ przed obcymi kwa-
sami nukleinowymi, wypracowaly az cztery rozne
sciezki wyciszania RNA [7]. Réwnie istotny jest fakt,
ze wirusy DNA sg rzadkie wérdod roélin, a wirusy jed-
noniciowe RNA (ssRNA, ang. single-stranded RNA)
najbardziej rozpowszechnione. OdpowiedZ immuno-
logiczna na ataki wirusow jest czgsto konsekwencja
rozpoznawania zwigzanych z wirusami wzorcow
molekularnych (VAMPs, ang. virus-associated mo-
lecular patterns). Takie dziatania obronne powo-
duja skuteczne zniszczenie tych wirusow. Ostatnio
wykazano, ze metylacja RNA, szczegdlnie N°-me-
tyloadenozyna (m°A), wystgpuje w genomie bromo-
wirusa zakazajacego rzodkiewnika Arabidopsis tha-
liana [7]. Podobne zjawisko obserwowano wczesniej
w komorkach zwierzecych, gdzie metylacja m°A
w genomach roznych flawiwirusow'!' wiazata si¢ ze
zmniejszeniem replikacji wirusa. Takie wyniki badan

sugeruja istnienie epigenetycznego poziomu regulacji
odpornosci wrodzonej, wspolnego dla tych odlegtych
fizjologicznie gromad.

Badanie modyfikacji RNA po transkrypcji jest
szczegblnie nowym polem w biologii ro$lin i tyl-
ko kilka kompleksow biatkowych biorgcych udziat
w tym procesie zostatlo okreslonych, co stwarza
wyzwania i szanse na zrozumienie nowych mecha-
nizméw regulujacych odpornos$¢ tych organizmow.
Badania z uzyciem gatunkow modelowych, takich
jak rzodkiewnik czy ryz (Oryza sativa), pokazaty,
ze mutacja lub obnizenie szlakéw metylacji DNA
zwigzane s3 z obrong immunologiczng i prowadzg do
zwickszonej ekspresji gendw oraz wyzszej odporno-
$ci na patogeny. Jako dodatkowy poziom ztozonosci
sieci molekularnych zaangazowanych w regulacje
odpornosci, rosliny wykorzystuja ncRNA zwigzany
z przeprogramowaniem transkrypcji, co ma miejsce
podczas reakcji na stres. Wiadomo tez, ze kilka SRNA
i IncRNA uczestniczy w transkrypcyjnym wycisza-
niu genow, TGS oraz PTGS (ang. posttranscriptional
gene silencing), regulujac niektore kluczowe aspekty
obrony, a takze rownowage hormonalng (miR393 byt
pierwszym sRNA zidentyfikowanym jako zaangazo-
wany w odporno$¢ PTI'? (ang. PAMP-triggered im-
munity), w ktorym obniza sygnalizacj¢ auksyny przez
ujemng regulacje receptorow tego hormonu) [7].

Postep techniczny w zakresie metod sekwen-
cjonowania pozwolit na zidentyfikowanie roéznych
IncRNA, ktére sa w rozny sposob indukowane
w roslinach w odpowiedzi na specyficzne obcigze-
nia. Czasteczki te, o wartosci ponad 200 nukleoty-
dow, moga wplywaé na kilka procesow komorko-
wych, w tym TGS, miRNA, regulacj¢ transkrypcji
genow kodujacych biatka cis i trans oraz modyfika-
cj¢ chromatyny na réznych poziomach. Jednakze,
w przeciwienstwie do zwierzat, tylko kilka IncRNA
zostato scharakteryzowanych funkcjonalnie u ro-
slin. We wstepnych badaniach zidentyfikowano ré6z-
ne poliadenylowane IncRNA Arabidopsis. Dzigki
podejsciu do sekwencjonowania RNA specyficzne-
go dla DNA, wykryto kilka IncRNA indukowanych
w Arabidopsis w odpowiedzi na zakazenie grzybo-
wym patogenem Fusarium oxysporum [10].

Takze znaczenie ubikwitynacji histonow i prze-
budowy chromatyny w regulacji obrony w ostatnich
latach stato si¢ oczywiste. Mechanizmy te sg jednak
mniej zbadane w poréwnaniu z omawianymi powy-
zej modyfikacjami histonow. Wyniki badan pokazu-
ja, ze monoubikwitynacja (przylaczenie monome-
row ubikwityny do pojedynczej reszty lizyny) H2B
(H2Bub1) jest niezbedna do ekspresji konkretnych
gendw w Arabidopsis, jak réwniez do skutecznej
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dynamiki mikrotubul w odpowiedzi na patogenny
grzyb o nazwie Verticillium dahliae Kleb [7]. Dodat-
kowo wiadomo, ze mutacja locus HUBI1, kodujac jed-
ng z dwoch ligaz H2Bubl Arabidopsis, prowadzi do
zwigkszonej wrazliwosci na grzyby neurotroficzne.
Ponadto ciekawe jest takze to, ze jeden rodzaj stresu
moze rowniez pobudza¢ rosliny do kolejnego stresu:
na przyktad stwierdzono, ze rzodkiewnik narazony
na subletalne poziomy soli, zimna i ciepta jest bar-
dziej odporny na zakazenie patogenami bakteryjnymi
i charakteryzuje si¢ duzym poziomem modyfikacji
histonow 1 bardziej otwartym stanem chromatyny
w r6znych genach markerowych PTI [7]. Badania te
jasno potwierdzaja, jak wazne s3 modyfikacje epige-
netyczne w obronie ro$lin.

Dyscyplina naukowa XXI w.

Epigenetyka jest obecnie jedng z najwazniejszych
dyscyplin w dziedzinie genetyki roslin. Podejmo-
wane badania nad modyfikacjami epigenetycznymi
daja szerokie perspektywy, stanowigc ciekawy aspekt
w konteks$cie obrony oraz reagowania roslin na
stres. Ich wyniki z pewnoscig wptyna na poszerze-
nie naszej wiedzy. Modyfikacje epigenetyczne sa
waznym mechanizmem bioragcym udzial w wielu
bardzo réznych procesach (obrona jest tylko jednym
z nich), bez ktérego zycie roslin i zwierzat nie byloby
mozliwe. Dowodem tego s3 kolejne doniesienia na-
ukowe na temat funkcjonowania i znaczenia mody-
fikacji epigenetycznych w procesach zachodzacych
w jadrze komorkowym. Intensywne odkrywanie me-
chanizmow epigenetycznych na przetomie ostatnich
kilkudziesigciu lat ukazuje nam nowe mozliwo$ci
w wielu dziedzinach naszego zycia. Wazng kwestig
o praktycznym znaczeniu jest na przyktad pytanie,
czy konkretne zmiany epigenetyczne towarzyszy-
ty udomowieniu ro$lin. Badania naukowe pokazuja
réznice w metylowaniu genoéw roznych gatunkow
dzikiej bawely. Zmiany w metylacji migdzy gatun-

kami mogly potencjalnie przyczyni¢ si¢ do cech ich
udomowienia, wptywajac m.in. na czas kwitnienia
i spoczynek nasion. Takie informacje, uzyskane przy
udziale inzynierii epigenetycznej, otwieraja nowe
mozliwo$ci hodowli na przyktad roslin poliploidal-
nych. Rosliny poliploidalne posiadajg wigcej niz dwa
kompletne zestawy chromosomoéw, co ma zwigzek
z ich zewnetrznymi cechami i wykorzystywane jest
do zwigkszenia atrakcyjno$ci roslin np. jako pro-
duktu spozywczego — rosliny te s wicksze, lepszej
jakosci, sa bardziej zywotne i odporne, dajg obfitsze
plony. Sterylno$¢ triploidow (roslin z potrojnym ze-
stawem chromosomow) jest na przyktad przydatna
przy produkcji owocoéw beznasiennych, takich jak
ogorki, winogrona czy mandarynki. Zrozumienie
modyfikacji epigenetycznych u ro$lin oraz opraco-
wywanie nowych technik ich wykorzystania daje ko-
rzys$ci zarowno hodowcom, jak i producentom oraz
konsumentom. Obecne poznawanie modyfikacji,
szczegblnie w calym genomie roslinnym, mozliwe
stato si¢ dzigki odkryciu i zastosowaniu najnowszej
technologii, tzw. sekwencjonowania nastepnej gene-
racji (NGS, ang. Next Generation Sequencing), ktora
otwiera przed nami kolejne drzwi i nowe mozliwosci.
Jestesmy $wiadkami ogromnego postepu, jaki do-
konuje si¢ od poznania pierwszych procesow epige-
netycznych. Kolejne etapy odkrywania epigenetyki
otwierajg coraz szersze pole badan i pomagaja siggac
po nastgpne, bardziej innowacyjne rozwigzania, uka-
zujac nam przy tym nie tylko interesujace zjawiska
natury, ale takze ciekawg perspektywe przysztosci.
Dotyczy to waznych obszarow zycia, zarowno go-
spodarczo, jak i ekonomicznie, m.in. hodowli roslin
(np. uprawy) czy lesnictwa (np. nasiennictwo), a wigc
galezi, ktore majg wpltyw na duza cze$¢ spoteczen-
stwa 1 determinujg nasze zasoby czy status. Musimy
spetni¢ tylko jeden istotny warunek — dbac¢ o nasza
Planete, by$my te atrakcyjng perspektywe mieli szan-
s¢ pozna¢ i doswiadczy¢ efektow kolejnych przeto-
mowych odkry¢, ktore z pewnoscig na nas czekaja.

SEOWNICZEK

jest deacetylacja.

! transpozycja — przemieszczanie si¢ transpozonu na inng pozycj¢ w genomie tej samej komorki. Transpozony — zmieniajace
pozycje w obrgbie genomu sekwencje DNA — nazywane sg inaczej skaczacymi genami (ang. jumping genes). Za badania nad
transpozonami w nasionach kukurydzy, powodujacymi zmiany w ich ubarwieniu, Barbara McClintock otrzymata Nagrod¢ Nobla.

2 ekspresja genéw — odczytanie i przepisanie informacji zawartej w genie, by na podstawie tej informacji wytworzy¢ odpowied-
ni produkt, np. konkretne biatko czy RNA. Proces prowadzacy od ekspresji genu kodujacego biatko az do rozpoczgcia funkcjono-
wania biatka zachodzi w kilkunastu etapach. Podobnie jest w przypadku RNA, ale etapy sa inne. Ekspresja genu to proces ztozony
i wieloczynnikowy, ktory moze by¢ regulowany na kazdym z etapéw za pomoca wielu mechanizméw, np. poprzez: sekwencje
regulatorowe genu, metylacj¢ DNA czy niekodujacy RNA (powoduje np. inaktywacj¢ chromosomu X).

3 acetylacja (ang. acetylation, Ac) — epigenetyczny mechanizm kontroli genéw. Modyfikacja histonu polegajaca na przytacza-
niu grupy acetylowej (CH,—C(O)—), wywodzacej si¢ z kwasu octowego, do reszty lizyny na N-koncu histonu. Reakcja przeciwng
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4 metylacja (ang. methylation, Me) - epigenetyczny mechanizm kontroli gendw, dotyczacy modyfikacji histonéw lub DNA.
Jest to proces kowalencyjnego (dzielenie migdzy atomami pary elektronéw) przylaczania tzw. grup metylowych (-CH,) do zasad
azotowych nukleotydu: cytozyny lub adeniny. Reakcja przeciwna jest demetylacja.

5 fosforylacja (ang. phosphorylation, P) - epigenetyczny mechanizm kontroli genow. Odwracalny proces modyfikacji histonu,
polegajacy na reakcji przylaczenia reszty fosforanowej, pochodnej kwasu fosforowego (H,PO,), do reszty lizyny na N-koficu
histonu.

¢ ubikwitynacja (ang. ubiquitination, Ub) — epigenetyczny mechanizm kontroli genow. Odwracalny proces enzymatycznej
modyfikacji histonu, polegajacy na przytaczeniu do niego czasteczki mniejszego biatka - ubikwityny.

" suomilacja (ang. small ubiquitin-like modification, SUMO) — epigenetyczny proces modyfikacji histonu polegajacy na kowa-
lencyjnym przytaczeniu do histonu biatek SUMO, co powoduje zmiang funkcji i whasciwoscei histonu. Biatka SUMO sa rodzina
matych biatek, ktore sa kowalencyjnie przytaczane i odtaczane od innych biatek w komoérkach w celu zmodyfikowania ich funkcji.

8 reprogramowanie epigenetyczne — proces zachodzacy w trakcie tworzenia si¢ komorek rozrodczych w embrionie, ktory pro-
wadzi do catkowitego zniszczenia w tych komorkach wzoru metylacji pochodzacego od rodzicow i ustalenia go od nowa.

?dziedziczenie genetyczne — dziedziczenie sensu stricte, kiedy informacja genetyczna jest przekazywana z pokolenia na poko-
lenie tylko i wytacznie poprzez sekwencje nukleotydow wystepujaca w kwasach nukleinowych.

10 pamie¢ immunologiczna — szybka i skuteczna odpowiedz uktadu immunologicznego na antygen (najczgsciej patogen) przy
ponownym kontakcie; uktad odpornosci w takim kontakcie pamigta wezesniej przebyta infekcje i wywolujacy ja patogen — wy-
twarza przeciwciata — i w przypadku ponownego kontaktu z patogenem dziata natychmiastowo, zwalczajac infekcje szybciej
i skuteczniej. Pamie¢ immunologiczng wykorzystuje si¢ przy tworzeniu szczepionek.

" flawiwirus — rodzina wirusow RNA, w ktorej wystepuje ok. 100 gatunkdéw wiruséw, m.in.: wirus zottej gorgczki, wirus
Zachodniego Nilu, wirus zapalenia watroby typu C czy wirus biegunki wirusowej bydta. Flavus oznacza po tacinie zoity. Nazwa
rodziny wywodzi si¢ od wirusa zottej goraczki, ktory czgsto wywotuje u chorych zoltaczke.

12 odporno$¢ PTI — z ang. PAMP-triggered immunity, PAMP — pathogen associated molecular pattern, to podstawowa ob-
rona ros$lin. W wyniku jej dziatania nastepuje uruchomienie podstawowej odpowiedzi obronnej przejawiajacej si¢ wybuchem
tlenowym, odktadaniem kalozy czy produkcja etylenu oraz indukcja genow zwiazanych z patogeneza; odmiennym rodzajem
odpornosci jest ETI (ang. effector-triggered immunity) — odpowiedZ obronna, ktéra rozpoznaje czynniki awirulencji patogena
(avr), specyficzne wzgledem danego gospodarza (tzw. efektory). Podstawowa role w ETI odgrywaja produkty genéw R, czyli
geny odpornosci, odpowiadajace za obrong przeciwko szerokiej gamie patogenow i szkodnikow roslin, takich jak: owady, grzyby,
bakterie, wirusy czy nicienie.
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