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Opublikowana w grudniu 2000 roku sekwencja nukleotydowa genomu rzodkiew-
nika Arabidopsis thaliana (L.) Heynu [29], a w kwietniu 2002 roku — ryzu Oryza sa-
fiva L. [14, 34] daje specjalistom wielu dziedzin biologii nowe mozliwosci poznawa-
ia mechanizméw funkcjonowania organizméw roslinnych. Genetykom umozliwi
Wykorzystanie pelnego zestawu gendw w analizie procesow komorkowych, co bedzie
Pomocne w opracowywaniu 1 doskonaleniu materiatow hodowlanych, a takze przy-
blizy wyjasnienie mechanizméw formowania nowych homologéw genowych. W tym
Ostatnim wypadku genom A. thaliana jest niezwykle interesujagcym obiektem, bo-
Wiem stwierdzono na podstawie analizy jego sekwencji powstawanie i roznicowanie
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sig¢ wielu tzw. rodzin genowych. Analiza i porownanie sktadu genow pomiedzy roz-
nymi gatunkami pozwoli na okreslenie, ktére szlaki metaboliczne sa wspdlne, a ktore
gatunkowo specyficzne 1 jakim modyfikacjom byly one poddane. Zastosowanie no-
wych metod biologii molekularnej daje mozliwosé poznania ekspresji genow catego
genomu w wybranych warunkach doswiadczenia. Dostgpnosé sekwencji genomo-
wych to zrédto markerow DNA zaréwno do badan z dziedziny genetyki molekularnej
(w tym porownawczej), jak 1 populacyjne;j.

Przeprowadzona w okresie 2000-2003 dalsza analiza sekwencji nukleotydowe;
genomu A. thaliana rzucita nowe $wiatto na podstawy budowy, organizacji i funkcjo-
nowania genomow licznych gatunkéw uprawnych, ktére maja podobne do tej rosliny
modelowe) pochodzenie poliploidalne (nazywane s3 one oddalonymi poliploidami
lub paleopoliploidami). Cecha charakterystyczna genomow paleopoliploidow jest
obecnos¢ zduplikowanych segmentéw chromosomowych w skali calego genomu.
Ten wysoki stopien zduplikowania wyraza si¢ wzrostem liczby homologow tego sa-
mego genu. Homologi genowe sa z reguty rozproszone w genomie, ulegajac mniej-
szej lub wigkszej dywergencji strukturalne; i funkcjonalnej. Intensywnie prowadzona
analiza genomow gatunkow spokrewnionych z 4. thaliana pozwala wstepnie wyjas-
ni¢, w jaki sposob dochodzi do réznicowania, ekspansji badz redukcji rodzin geno-
wych, ktore to zjawiska miaty miejsce podczas ewolucji genomu modelowego gatun-
ku [6, 29, 35].

Krotka charakterystyka strukturalna genomu A. thaliana

Genom A. thaliana obejmuje pi¢¢ par chromosoméw pokrywajacych 125 Mpz
(milionow par zasad). Dotychczas tacznie zsekwencjonowano 115,4 Mpz z pominig-
ciem obszar6w centromerowych i regionéw rDNA, co odpowiada 92% dlugosci
catego genomu A. thaliana [29]. Liczba gendéw tworzacych 11 000 rodzin genowych
zostata wstgpnie oszacowana na ponad 25 000, cho¢ ostatnio opublikowane dane
wskazuja na istnienie ponad 27 000 genéw w genomie 4. thaliana (http://www.arabi-
dopsis.org/). W obrebie puli zidentyfikowanych genéw, 17% utozonych jest w tande-
mowo powtorzonych segmentach. Sekwencje kodujace 4. thaliana obejmuja prawie
85% genomu, pozostate obszary zajmuja sekwencje powtarzajace [5]. Szczegotowa
analiza wykazala, ze wartosci takie, jak $rednia gesto$¢ genéw i ich $rednia dugo$é sa
racze] wyréwnane w catym genomie i wynosza odpowiednio 4,5 kpz/gen oraz 2 kpz.
Wstgpna identyfikacja funkcji kodowanych przez geny produktéw zostata przepro-
wadzona poprzez poréwnanie ich sekwencji nukleotydowe;j z sekwencjami genomow
innych eukariontéw zdeponowanymi w banku danych. W efekcie tej analizy 69% ge-
now zostato zaszeregowanych do 12 kategorii funkcjonalnych, w tym dla 9% funkcja
zostata potwierdzona eksperymentalnie. Zidentyfikowano 24 duze segmenty zdupli-
kowane w genomie A. thaliana, obejmujace 65,6 Mpz, co stanowi 58% genomu [6,
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29]. Udzial homologicznych genow w regionach zduplikowanych waha si¢ od 20%
do 47%. Obie wartosci wskazuja, ze organizacja genomu A. thaliana rozni sie od
oczekiwanej prostej organizacji charakterystycznej dla diploida. Ponowna, bardzie;
wnikliwa analiza sekwencji catego genomu 4. thaliana pozwolila na zidentyfikowa-
nie segmentow zduplikowanych, pochodzacych z dwdch odleglych w czasie zdarzen
duplikacyjnych, dotyczacych najprawdopodobniej calego genomu [7]. Doniesienia te
wskazuja na mozliwe trudnosci w interpretacji mechanizméw ewolucyjnych, ktore
mogtly doprowadzi¢ genom A. thaliana do obecnej ztozonej organizacji, ktéra powin-
na by¢ uwzglgdniana w analizie funkcjonalnej genow.

A. thaliana — modelem dla gatunkow uprawnych
z rodzaju Brassica

Poniewaz A. thaliana nalezy do rodziny Brassicaceae, dostgpnosé baz danych
1opracowanych ,,narzedzi” biotechnologicznych wraz z rozwinietymi metodami bio-
logii molekularnej umozliwiajacymi masowa analize struktury i funkcji genow stawia
innych przedstawicieli tej rodziny w pozycji beneficjentow, dzigki mozliwej analizie
porownawczej ich genomdw. Mozliwe stanie si¢ wyjasnienie genetycznych mecha-
nizmow lezacych u podstaw zdolnos$ci Brassicaceae do adaptacji do prawie wszyst-
kich zmian srodowiskowych, jak rowniez drog ewolucji specyficznych genow i szla-
kéw biochemicznych.

Rodzina Brassicaceae obejmuje 360 rodzajow zorganizowanych w obrgbie 13
plemion [2]. Gatunki nalezace do tej rodziny cechujg si¢ znacznym zréznicowaniem
liczby genomowej — od n =5 u 4. thaliana do n = 19 u Brassica napus, i zawartoscia
DNA - od 38 Mpz u Cardamine amara do 1235 Mpz u B. napus [3]. Najintensywnie;
badanym obecnie taksonem, z wyjatkiem rosliny modelowej — A. thaliana — jest ro-
dzaj Brassica, obejmujacy okoto 300 gatunkéw diploidalnych i amfidiploidalnych,
zarowno dzikich, jak i uprawnych. Najbardziej urozmaiconym pod wzglgedem morfo-
typow jest gatunek B. oleracea L., w obrebie ktorego mozna wyroznié szes¢ odmian
Uprawnych i jedng dzika (Brassica silvestris L. — kapusta dzika). Poza sekwenc)g ge-
nomu istnieje obecnie liczna kolekcja roslin transgenicznych 1 mutantow A. thaliana
dla wigkszosci etapéw wzrostu i réznicowania oraz rozwoju w odmiennych warun-
kach, stanowigcych zrodio informac;ji dla tego typu prac nad gatunkamt Brassica.

Analiza poréwnawcza diploidalnych gatunkow z rodzaju Brassica 1 gatunku spo-
krewmonego A. thaliana — ujawnia ich poliploidalne pochodzenie. Wyniki tych ba-
dan sugeruja nie tylko pochodzenie diploidalnych Brassica od heksaploidalnego
Przodka, ale réwniez wskazuja na ewolucj¢ ich genomoéw na drodze fuzji chromoso-
mow i czestych rearanzacji [4, 19]. Genetyczne i ewolucyjne konsekwencje wielo-
kr0tnej poliploidyzacji i nast¢pujacej po nich restrukturyzacji genomu (zwanej diplo-
‘d)’ZaCJa) sa widoczne w obecnej strukturze genomu A. thaliana.
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Bazy danych sekwencji genow (EST)

Dostgpnosc rosnacych w szybkim tempie baz danych sekwencji DNA dla roz-
nych gatunkow modelowych pozwala na identyfikacj¢ anonimowych sekwencji wy-
1zolowanych z genomow mato poznanych poprzez podobienstwo sekwencji. W ten
sposob mozliwe jest przypisanie domniemanej funkcji znacznej liczbie sekwencji za-
wartych w bibliotekach klonéow cDNA. Obserwuje si¢ takze wzbogacenie zasobow
baz danych o zestawy sekwencji EST (ang. expressed sequence tag) pochodzacych
z genomoOw roslinnych, stanowigce swoiste etykietki genow. Dotyczy to zwlaszcza
gatunkow o duzym znaczeniu rolniczym (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) [8], takich
jakjeczmien Hordeum vulgare —346 108 ESTow czy ryz—201 747 ESTow; w wypad-
kuA. thaliana— 178 538 ESTow (dane z 6 czerwca 2003). W bazie danych (National
Center for Biotechnology Information) zdeponowanych jest 8406 EST dla Brassica
(stan z 30 maja 2003). Wysoki stopien podobienstwa na poziomie sekwencji ko-
dujacych pomigdzy Brassica i A. thaliana, szacowany na 87%, stwarza mozliwos¢
analizy zmian ekspresji duzej liczby gendw Brassica przy uzyciu mikromacierzy
DNA (ang. DNA microarray) utworzonych na podstawie sekwencji genow A. thalia-
na. W tym kontekscie wazna jest perspektywa okreslenia funkcji wszystkich genow
w genomie A. thaliana, co zaplanowano do 2010 roku [28].

Konstrukcja map chromosomowych

Bazy danych sekwencji DNA wykorzystuje si¢ pod roznym katem: klony EST
uzyto jako marker6w do budowy np. nasyconych map genetycznych ryzu i kukurydzy
[11], mapy fizycznej ryzu [18], mapowania porownawczego B. oleracea i A. thaliana
[4, 20] oraz Solanum tuberosum i A. thaliana [13]. Ponadto, dane pochodzace z se-
kwencjonowania sa wykorzystywane w analizie rodzin genowych [10] i moga stano-
wi¢ podstawg obiecujacego systemu markerowego SNP (polimorfizm pojedynczych
nukleotydéw) [9]. Poza zastosowaniem w mapowaniu genetycznym i fizycznym, se-
kwencje EST s takze gtéwnym Zrédtem informacji w analizie ekspresji genow
z udziatem mikromacierzy DNA, jak to zostato pokazane na przyktadzie 4. thaliana
[26]. Zgromadzone w bazach danych sekwencje EST dla wielu organizméw cechuja
si¢ powtarzalnoscia odpowiadajaca poziomowi ekspresji korespondujacych do nich
genow. W celu skatalogowania ich w zestawy reprezentujace kazdy gen danego orga-
nizmu opracowano projekt Unigen [21].
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Porownawcze mapowanie chromosomoéw

W ramach projektow genomowych identyfikowane sg segmenty chromosomowe
o0 konserwatywnej budowie w obrebie wielu taksonomicznie pokrewnych grup orga-
nizmow. Pozwala to na konstruowanie wspolnej mapy genetycznej dla wielu takich
grup, np. traw [12]. Zastosowanie takiej mapy w badaniach genetycznych i biotechno-
logicznych powinno przyspieszy¢ postep w hodowli. Przyktadowo, szczegétowe in-
formacje dotyczace struktury genomu uzyskane z analizy map i sekwencjirosliny mo-
delowej, takiej jak 4. thaliana, moglyby wspomagac identyfikacj¢ waznych z uzytko-
wego punktu widzenia genéw u gatunkéw uprawnych, badz oparta na mapowaniu in-
trogresj¢ genow z dzikich gatunkow pokrewnych, selekcje z wykorzystaniem marke-
row zlokalizowanych na mapach genetycznych i klonowania pozycyjnego. Znajac
pozycjg¢ interesujacego nas genu w stosunku do gendow markerowych u gatunku mo-
delowego, mozna obliczy¢ prawdopodobienstwo tego sprz¢zenia u gatunku docelo-
wego. Natomiast kompletne informacje o rearanzacjach chromosomowych rézni-
cujacych dwa gatunki sa pomocne w wykrywaniu konserwatywnych blokow genow.
Poza tym oszacowanie zakresu i typu rearanzacji chromosomowych moze by¢ po-
mocne w rekonstrukeji historii ewolucyjnej i testowaniu hipotez ewolucyjnych do-
tyczacych tempa ewolucji chromosomowej [27].

Jednym ze sposobow wykorzystania informacji pochodzacej z analizy genomu
A. thaliana jest identyfikacja genow interesujacych z rolniczego punktu widzenia.
Mapowanie poréwnawcze moze przyspieszy¢ identyfikacj¢ prawdopodobnych orto-
logow A. thaliana w genomach Brassica kodujacych cechy ilosciowe. W celu ustale-
nia korelacji genéw kodujacych cechy ilosciowe u Brassica z genami A. thaliana,
Wwstepnie scharakteryzowanymi za pomoca technik genetyki molekularnej, mozna
Wykorzysta¢ wiele strategii opierajacych sie na mapowaniu genetycznym. Po pierw-
Sze, kandydujace dotego geny z 4. thaliana moga zostaé uzyte jako markery do mapo-
Wania w populacji mapujacej Brassica dla sprawdzenia, czy segregujace fragmenty
restrykcyjne DNA (analiza typu RFLP) sg skorelowane z interesujacym nas QTL. Po
drugie, markery Brassica lezace w sasiedztwie QTL mozna wykorzystaé do mapowa-
Nia genetycznego u A. thaliana w celu zidentyfikowania korespondujacego z nimi re-
gionu genomowego. Sekwencje markerow molekularnych flankujacych interesujacy
Nas locus w genomie Brassica mozna okreslié i porownacé z sekwencja 4. thaliana, co
~ W zwiazku z wysokim stopniem zachowawczos$ci sekwencji genowej] pomigdzy
A. thaliana i Brassica — pozwoli z duzym prawdopodobienstwem na zlokalizowanie
ich na chromosomach 4. thaliana. W wypadku zidentyfikowania w genomie 4. tha-
liana regionu zbiegajacego si¢ z QTL w gatunku uprawnym dostepnosé scharaktery-
20wanej sekwencji genomu A. thaliana stwarza mozliwosé szczegotowe) analizy
i iderltyﬁkacji locus kodujacego np. enzym uczestniczacy w interesujacym nas szlaku
Metabolicznym.
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Analiza cech uzytkowych z pomoca modelu
BrassicalA. thaliana

Naturalnie wystepujace geny kontrolujace niektore cechy uzytkowe w obrgbie
gatunkéw rodzaju Brassica mogg okazac sig¢ bardziej przydatne w badaniach nad
przebiegiem rozwoju roslin, szczegolnie przy braku odpowiedniego zréznicowania
genetycznego w obrebie kolekcyjnych linii A. thaliana. Wiele fenotypowych cech
znajduje sie pod bardziej zfozona genetyczna kontrola u Brassica, niz podobne cechy
u A. thaliana. Przyktadem tej roznicy jest wyksztalcenie kwiatostanu podobnego do
kalafiora, otrzymanego u 4. thaliana poprzez mutacje w dwoch genach. Cechata u ka-
lafiora kodowana jest przez wigksza liczbe genow [16]. Wysoki poziom duplikacji
u Brassica, zwiazany z dwoma dodatkowymi cyklami poliploidyzacyjnymi, ktore
mialy miejsce po rozejsciu si¢ drog ewolucyjnych Brassica i Arabidopsis, umozliwia
wystepowanie nowych mutacji w loci, ktére w genomie A. thaliana podlegaja $cisle)-
szej kontroli. Wstepne badania wskazuja, ze wiele genow u diploidalnych gatunkow
Brassica wystepuje w wyzszej liczbie kopii niz u A. thaliana. Badanie ekspresj
i funkcji wielu kopii gendw u Brassica moze stwarza¢ nowe mozliwosci w interpreta-
cji roli intensywnego zduplikowania genomu w szerokiej zmiennosci fenotypowej,
obserwowanej u gatunkdw tego rodzaju [24]. Gatunki zrodzaju Brassica pozwola sle-
dzi¢ szybkie zmiany w genomie, skorelowane z poliploidalnoscia.

Réznorodnos$é¢ genetyczna u podstaw rozwoju
i odpowiedzi roslin na stresy:
rola genow uczestniczacych w biosyntezie etylenu

Jak juz wspomniano powyzej, dostep do calkowitej sekwencji genomu umozli-
wia identyfikacje wszystkich kopii danego genu. Niektore z rodzin genowych byly
przedmiotem intensywnych badan ze wzgledu na ich rolg¢ w przebiegu waznych pro-
cesow zyciowych czy w ksztatltowaniu si¢ cech uzytkowych. Do nich nalezg syntazy
i oksydazy ACC uczestniczace w biosyntezie etylenu, fitohormonu wpltywajacego na
formowanie si¢ wielu cech uzytkowych uroslin. Jednak dopiero obecnie, dzigki iden-
tyfikacji w genomie A. thaliana wszystkich kopii kodujacych je genéw, mozna pozna-
waé zréznicowane funkcje, jakie petnia w procesach rozwojowych czy obronnych
uroslin. Przebieg wielu czesto niezaleznie przebiegajacych proceséw indukowanych
przez etylen zapewniaja mechanizmy precyzyjnej regulacji zarowno syntezy, jak
i percepcji tego hormonu. Oddziatuje on na liczne procesy fizjologiczne, m.in.: zj awi-
sko geotropizmu, inicjacj¢ kietkowania nasion, rozwdj pakdw i bulw ziemniaka, doj-
rzewanie owocow, tworzenie kwiatéw (u ananasa), a takze ruchy platkéw okwiatu-
Etylen ma takze wplyw na wzrost i rozw6j pedéw, korzeni (przybyszowych i wiosni-
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kow), stymuluje elongacje migdzywezli u ryZu i uczestniczy w rozwoju organdw
w kulturach in vitro. Ponadto etylen jest czasteczka sygnalna w procesie starzenia
1 odpowiedzi rosliny na czynniki stresowe, takie jak: zranienie, zasolenie, ozon, atak
patogenow czy promieniowanie UV.

Geny zwigzane z biosyntezg etylenu

Biosynteza etylenu podlega autokatalitycznej regulacji — negatywnej w warun-
kach wegetatywnego wzrostu, lub regulacji pozytywnej podczas proceséow dojrzewa-
nia owocow 1 starzenia. Kluczowymi enzymami kontrolujacymi dwa ostatnie etapy
biosyntezy etylenu w roslinach wyzszych jest syntaza ACC, katalizujaca prze-
ksztalcenie SAM w ACC, oraz oksydaza ACC, katalizujaca przeksztatcanie ACC
w etylen (rys. 1).

ATP + metionina — S-adenozylo-L-metionina (SAM) ———»
kwas 1-aminocyklopropano-1-karboksylowy (ACC) ———» etylen

Rysunek 1. Schemat biosyntezy etylenu

Enzymy te wystgpuja w postaci spektrum izoenzymow. Kodujace je geny stano-
wig rodziny wielogenowe, a ich ekspresja u roznych gatunkow regulowana jest przez
wiele czynnikéw hormonalnych i srodowiskowych. Na przyktad auksyny indukuja
ekspresje At-ACS4, At-ACS6 u 4. thaliana, Le-ACSS i Le-ACS3 u pomidora,
St-ACS1A i St-ACS1b u ziemniaka. Cytokininy indukuja At-ACS5 i At-ACS9
UA. thaliana. ABA indukuje ekspresje At-ACO u 4. thaliana. Natomiast Le-ACS2-6
1Le-ACOl u pomidora, St-ACS1A-B u ziemniaka, At-ACS2, At-ACS6, BO-ACS2,
At-ACOl u 4. thaliana sa regulowane przez zranienie. W wypadku genéw At-ACS6
UA. thaliana, Le-ACS61Le-ACS1A upomidora indukcja ekspresji powodowana jest
przez dotyk. Jony miedzi, litu i zelaza indukujg ekspresj¢ Le-ACS3 u pomidora,
St-ACS4 i St-ACS5 u ziemniaka, At-ACS2, At-ACS4, At-ACS6 i At-ACO1 uA. tha-
liana. Ozon stymuluje transkrypcje¢ Le-ACS1b, Le-ACS2, Le-ACS6 u pomidora,
At-ACS6 u A. thaliana, Nt-ACS6 u tytoniu, St-ACS4, St-ACS5 u ziemniaka. Podta-
Pianie stymuluje transkrypcje Le-ACS2, Le-ACS3, Le-ACS7 u pomidora. ABA pod-
nosi ekspresj¢ Bo-ACO u kapust [25].

Podobnie w wypadku oksydazy ACC, jej rozne izoformy sa indukowane przez
Zranienie, jony srebra, infekcje wirusem, kwas salicylowy, kwas jasmonowy, etylen
L auksyny. Geny kodujace ww. enzymy zostaly scharakteryzowane m.in. u pomidora
[1], tytoniu [31], 4. thaliana [30] i brokutu [33].
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Wykorzystanie genow biosyntezy etylenu w biotechnologii

Etylen przyspiesza dojrzewanie owocow wielu rodlin klimakterycznych (pomidor,
jablko, banan, sliwka, melon, brzoskwinie) 1 powoduje starzenie kwiatow (etylen
wplywa na opadanie ptatkow okwiatu). Po zbiorze warzyw i owocow wzrost produkcji
etylenu jest przyczyna niekorzystnych zmian, takich jak zétknigcie brokutu czy czernie-
nie kalafiora. W doskonaleniu roslin ozdobnych potozono nacisk na popraweg trwatosci
kwiatow (storczyki, geranium, pelargonie, petunie, gozdziki). Dla osiagnigcia tego celu
zastosowano takze kilka dostepnych strategii manipulacji genetycznych, ktore obnizaja
lub znosza produkcj¢ etylenu, prowadzac do opoznienia starzenia kwiatow 1 warzyw
lub przedtuzenia dojrzewania owocow, a nawet do catkowitego zahamowania dojrze-
wania owocow. Obnizenie produkcji etylenu mozna osiagna¢ poprzez ingerencj¢ w bio-
synteze, percepcje etylenu lub przez obnizenie poziomu metabolitéw bioracych udziat
w biosyntezie etylenu. Pierwszym celem dla biotechnologii roslin byt pomidor. W pra-
cach tych wprowadzano do roslin antysensowe RNA syntaz ACC jak i oksydaz ACC.
Hamilton 1 in. [ 15] zredukowali produkcj¢ etylenu u pomidora przez wprowadzenie an-
tysensowego konstruktu oksydazy ACC. Oeller 1 in. [23] obnizyli poziom etylenu
u transgenicznego pomidora z nadekspresjg syntazy ACC w orientacji antysensowej.
W 1991 roku Klee i in. [17] do tego celu uzywali genu bakteryjnej deaminazy ACC
i transformacji za pomocg Agrobacterium tumefaciens. Stwierdzono, ze Etrl z 4. thalia-
na ulega ekspresji u petunii, przedtuzajac trwatos¢ kwiatow; u pomidora natomiast
opoznia dojrzewanie owocow [32]. Antysensowe konstrukty do wyciszenia genow
oksydazy ACC zostaly przygotowane takze dla papai [22].

Wyjatkowe mozliwosci badania modelu ekspresji enzymdw biosyntezy etylenu oraz
wzajemnych zalezno$ci pojawily si¢ w momencie poznania catego genomu A. thaliana.
Dotychczas w genomie A. thaliana zidentyfikowano geny 12 izoenzymow syntaz ACC,
sposréd ktérych izoenzym AT-ACS|1 reprezentuje najprawdopodobniej enzym nieaktyw-
ny katalitycznie, AT-ACS3 jest pseudogenem, natomiast model ekspresji pozostatych
izoenzymow jest intensywnie badany. W rodzinie Brassicaceae dotychczas zidentyfiko-
wano geny kilku izoenzymow z Sinapis arvensis, Brassica oleracea i B. juncea. Geny ko-
dujace syntazy ACC z reguly zbudowane sa z czterech eksondw 1 trzech introndw wystg-
pujacych zawsze w statych pozycjach. Ponadto wérod gendw syntaz ACC wystepuja
réwniez takie, ktore utracily intron pierwszy lub intron drugi.

Homologia aminokwasowa poszczegélnych izoenzyméw u 4. thaliana moze wa-
ha¢ si¢ od 49% do 99%. Z tego wzgledu mozna wsrod nich wydzieli¢ kilka klas grupu-
jacych te enzymy zgodnie z ich wzajemnym podobienstwem: 1) AT-ACS4, AT-ACS5,
AT-ACS8, AT-ACS9 oraz AT-ACS11; 2) AT-ACS1, AT-ACS2 oraz AT-ACS3; 3)
AT-ACS101 AT-ACS12; 4) AT-ACS7; 5) AT-ACS6.

Mozna oczekiwa¢, ze mozliwos¢ modyfikacji genetycznej aktywnosci poszcze-
golnych izoenzymow wptynie w zdecydowany sposdb na cechy uzytkowe, dlatego
tez syntazy ACC sg przedmiotem intensywnych badan. Nasze zainteresowania sa
ukierunkowane m. in. na badanie organizacji genomowe;j jak i ekspresji syntaz ACC
w roslinach kapustnych. Do tego celu wykorzystujemy dane pochodzace z programu
genomowego A. thaliana.
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Organizacja genoéw dla syntaz i oksydaz ACC
w genomie A. thaliana

W genomie A. thaliana zidentyfikowano 12 genow kodujacych syntazy ACC
(rys. 2). Cztery z nich zlokalizowane sa na chromosomie 4, natomiast trzy na chromo-
somie 5. Na chromosomach 1 i 3 znajduja si¢ po dwa geny; jeden gen zlokalizowany
Jestna chromosomie 2. Organizacja genéw oksydaz ACC jest zasadniczo podobna do
organizacji syntaz ACC. Réwniez w tym wypadku nie mozna wyréznié zadnego miej-
sca w genomie, w ktorym akumulowalyby sig te geny. Lacznie zidentyfikowano sze$é
kopii genow kodujacych oksydazy ACC (4CO1-AC 06"). Cztery z nich zlokalizowa-
ne sa na chromosomie 1, w znacznych odstepach od siebie; natomiast po jednej kopii
wystepuje na chromosomie 2 i 3 (rys. 2).
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Rysunek 2. Organizacja genow syntaz ACC 1 oksydaz ACC w genomie A4. thaliana. Poziome
linie reprezentuja poszczegodlne chromosomy. Ciemne prostokaty w obrebie chromosoméw
0znaczaja potozenie centromeréw. Pod liniami reprezentujacymi pig¢ chromosomow 4. tha-
liana zaznaczono potozenie genow syntaz ACC (4CS1-ACS12)10ksydaz ACC (ACOI-ACO6),
hatomiast nad liniami zaznaczono potozenie wybranych markerow genetycznych stosowanych
W programie sekwencjonowania

Chociaz w genomie 4. thaliana geny syntaz ACC i oksydaz ACC sa rozproszone,
t0 jednak informacje dotyczace ich wystgpowania w zduplikowanych blokach chro-
Mmosomowych wydaja si¢ bardzo interesujace: okazuje si¢ na przyklad, ze dziewieé
z dwunastu gendéw kodujacych syntazy ACC wystgpuje w zduplikowanych segmen-
tach chromosomowych. Oznacza to, ze ich rozmieszczenie w genomie nie jest loso-
We, lecz ma podloze ewolucyjne — ich potozenie w poszczegdlnych regionach chro-
Mosomowych bylo zachowane w kolejnych rundach duplikacyjnych genomu 4. tha-
liana. A zatem, w przeciwienstwie do wigkszosci genéw, syntazy ACC ,,oparly si¢”
intensywnemu procesow1 utraty genow (ang. gene loss). Utrata gendw jest typowym
tlementem zjawiska wtornej diploidyzacji, ktére miato prawdopodobnie miejsce po
kazdym cyklu poliploidyzacyjnym u gatunkéw z rodziny Brassicaceae.

——

%
W wypadku oksydaz ACC symbol i numeracja genéw zostaly utworzone na potrzeby ni-

niejszego artykuhu.
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Podsumowanie i perspektywy

Bioinformatyczna analiza puli genowej poznanej w zsekwencjonowanych geno-
mach A. thaliana i ryzu jest obecnie punktem odniesienia do zlozonych genomow ga-
tunkow uprawnych, spokrewnionych z tymi modelowymi gatunkami. W wypadku
genomu A. thaliana stanowi on punkt wyjscia dla poznania struktury 1 organizacji ge-
nomdw licznych gatunkow uprawnych, ktore okazuja si¢ by¢ odlegtymi poliploidami.
Sa to, poza blisko spokrewnionymi z nim gatunkami z rodziny Brassicaceae, takze
kukurydza, soja, tubin, len, konopie i inne. Szczegolnie interesujaca bedzie analiza
réoznych wariantow tego samego genu — zarowno allelicznych, jak 1 nieallelicznych -
i ich znaczenie dla adaptacji roslin do warunkoéw srodowiska. Ostatnio ukazaly sig
pierwsze doniesienia dotyczace tych zagadnien u A. thaliana, bedace cennymi
przykladami podjgcia tego typu prac u gatunkow uprawnych.
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Summary

Genome analyses in model species have provided value in biological research. As
it has become clear that coding gene sequences are well conserved among genera and
even tribes, comparative mapping makes it possible to transfer the information on
chromosome structure and gene organization from species with well-developed ge-
netic maps to species where such information is scarce. Furthermore, genome com-
parisons on the basis of a well characterized model genome in relation to more com-
plex genomes in crop plants, offer new information about the mechanisms responsible
for the evolution of chromosomal structure. Among dicotyledonous plants,
A. thaliana plays the role of a model plant, especially for closely related crop specics
of the genus Brassica (cruciferous oilseeds and a variety of leafy vegetables). The
A. thaliana genome project provides an opportunity of systematic and large-scale
identification and isolation of Brassica genes, and to a better understanding various
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aspects of the Brassica biology and, eventually, of its breeding problems. This aspects
1s demonstrated on an example of the 4. thaliana gene families coding for ACC
syntases and oxidases, key enzymes in ethylene biosynthesis. Further progress in the
analysis of 4. thaliana and rice genomes should establish the synteny with many re-
lated crop species by means of detailed comparative mapping. This may greatly facili-
tate gene identification and studies on their organization within the genome.



