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Wstep

Genom jest to podstawowy haploidalny zesp6t chromosomow organizmu, zawie-
rajacy zardwno geny, jak i sekwencje DNA niekodujace [10]. W ostatniej dekadzie
prowadzone byly intensywne badania nad sekwencjonowaniem catych genomow or-
ganizméw zywych — bakterii, grzybow, roslin, zwierzat i1 cziowieka. W pierwsze;j
kolejnosci ukonczono sekwencjonowanie genomow bakteril jako genomow naj-
mniejszych — jako pierwszy w roku 1995 genom bakterii Haemophilus influenzae
zawierajacy 1830 kpz. Do tej pory poznano sekwencje ponad 20 gatunkow bakterii, w
tym najmniejszym z dotad poznanych jest genom ,,minimalnej komorki” mykoplaz-
my Mycoplasma genitalium wielkoéci 580 kpz, zawierajacy tylko 470 genow. M.ge-
nitalium jest pasozytem, a jego organizm to po prostu protoplazma bez sciany komor-
kowej, z bezjadrowym genomem. Genomy bakterii i drozdzy stuza aktualnie jako mo-
delowe do badan nad struktura genomow oraz struktura 1 funkcja genéw [13].

Jako pierwszy genom wsrod organizméw jadrowych Eukaryota zostat poddany
calkowitemu sekwencjonowaniu w roku 1995 genom drozdzy Saccharomyces cerevi-
siae, zawierajacy 13 Mbp w haploidalnym jadrze. Genom jadrowy S.cerevisiae za-
wiera 16 chromosomoéw o wielkosci od 0,3 do 1,6 Mbp z 6200 zidentyfikowanymi ge-
nami. Opracowywanie wynik6w sekwencjonowania catych genomow bakterii i dro-
zdzy oraz dalsze poréwnywanie struktury tych genoméw wymagato tworzenia baz
danych i specjalnych programéw bioinformatycznych. Pozwolito to na zdefiniowanie
pierwszych praw genomiki [13].

Genomy poszczeg6lnych gatunkéw roslin roznia si¢ znaczaco pod wzglgdem
wielkosci, wyrazonej jako pikogramy DNA w jadrze (wynosiona od 0,1 do 127 pg —
czyli réznice sa 1300-krotne) czy tez wyrazonej liczba par zasad na jadro haploidalne
[1, 4, 10]. Dane dotyczace wielko$ci genoméw wybranych ro$lin uprawnych zebrano
w tabeli 1, a genomu Arabidopsis na rysunkach 11 2.
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Tabelal. Zawarto$¢ DNA w haploidalnym genomie roslin uprawnych — dane na podstawie ana-
liz DNA jadrowego metoda cytometrii przeptywowej [1] uszeregowane wg wielkosci genomu w

porownaniu z genomem rzodkiewnika

Gatunek rosliny

Nazwa polska

Zawartos¢ l'])NA
]

[Mbp - 1C"]
Arabidopsis thaliana (L.) HEYNH. rzodkiewnik 145 (125)*
Cucumis sativus L. ogorek 367
Oryza sativa ssp. Japonica L. ryz 415439
Oryza sativa ssp. Indica L. ryz 419-463
Oryza sativa ssp. Javanica > ryz 424
Cucumis melo L. melon 454,502
Medicago truncatula GAERTNER lucerna 454, 526
Trifolium pratense L. koniczyna czerwona 468
Brassica nigra (L.) KOCH. gorczyca czarna 468
Brassica campestris ssp. oleifera DC. rzepik 468-516
Daucus carota L. marchew 473
Vitis vinifera L. winoro$l 483
Brassica hirta MOENCH. (= Sinapsis alba L.) gorczyca biala 492
Cucurbita pepo L. cukinia 502, 521
Brassica campestris ssp. chinensis BUSCH kapusta pekinska 507
Brassica campestris ssp. rapifera (METZGER) SINSK. rzepa 511
Brassica oleracea ssp. italica PLENCK brokut 599, 618
Brassica oleracea ssp. capitata L. kapusta glowiasta 603
Brassica oleracea ssp. gemmifera DC. brukselka 628
Brassica oleracea ssp. botrytis L. kalafior 628-662
Phaseolus vulgaris L. fasola zwykta 637
Beta vulgaris ssp. esculenta burak 714
Cicer arietinum L. ciecierzyca pospolita 738
Sorghum bicolor KOERN. SOrgo 748, 772
Beta vulgaris ssp. saccharifera burak cukrowy 758
Lycopersicon esculentum MILL. pomidor 907-1000
Trifolium repens L. koniczyna biata 999
Brassica juncea (L.) CZERN. et COSS. gorczyca sarepska 1105
Glycine max (L.) MERR. (2n = 4X) soja owlosiona 1115
Brassica napus L. rzepak 1105
Solanum tuberosum L. (2n = 4X) ziemniak 1597-1862
Gossypium hirsutum L. (2n = 4X) bawelna zwyczajna 2118, 2374
Zea mays L. kukurydza zwyczajna  2292-2716
Lactuca sativa L. satata siewna 2639
Arachis hypogaea L. (2n = 4X) orzech ziemny 2813
Pisum sativum L. groch zwyczajny 3947, 4397
Aegilops squarrosa TAUSCH kozieniec 4024
Nicotiana tabacum L. (2n = 4X) tyton szlachetny 4221-4646
Hordeum vulgare L. jeczmien zwyczajny 4873
Avena sativa L. owies Zzwyczajny 11315
Allium cepa L. cebula 15290, 15979
Triticum aestivum L. (2n = 6X) pszenica zwyczajna 15966
Tulipa sp. tulipan 24704, 30687

* Dane uzyskane w wyniku sekwencjonowania.
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Rzodkiewnik pospolity (Arabidopsis thaliana) zostal wybrany jako roslina mode-
lowa, gdyz cechuje si¢ drobnymi rozmiarami, krotkim cyklem rozwojowym, jak i nie-
wielkim genomem, zawierajacym tylko 5 chromosomoéw, szacowanym poczatkowo na
130 do 140 Mbp [1]. Dzigki wymienionym unikalnym cechom rzodkiewnik byt od wie-
lu lat rosling czesto wykorzystywana w badaniach genetycznych i molekularnych nad
DNA roslinnym. W roku 1996 grupy naukowe pracujace nad mapowaniem i sekwen-
cjonowaniem genomu Arabidopsis utworzyly wspélne konsorcjum badawcze pod
nazwa Arabidopsis Genome Initiative, realizujace skoordynowane prace nad genomem
rzodkiewnika. Przyspieszylo to znacznie realizacj¢ projektu i umozliwito opublikowa-
nie pod koniec 1999 roku sekwencji chromosomoéw drugiego 1 czwartego [8, 9], a pod
koniec roku 2000 sekwencji pozostatych trzech chromosoméw 1 opracowanie catosci
tego genomu na podstawie dotychczas uzyskanych wynikow [11, 15, 16].

Dane o genomie Arabidopsis narastaty stopniowo. W ostatniej dekadzie rzod-
kiewnik byl najczesciej wykorzystywana w badaniach rosling modelowa dla prac nad
biologia roslin wyzszych. Rzodkiewnik nalezy do roslin kapustnych i jest blisko spo-
krewniony z wielu roslinami uprawnymi — warzywami, takimi jak kapusta biala, ka-
pusta czerwona i wioska, brukselka, kapusta pekinska, kalafior, brokuty, kalarepa,
rzepa i rzodkiewka, czy tez rolniczymi, takimi jak rzepak, rzepik i gorczyca [14]. Po-
znanie genomu rzodkiewnika , ktory jest czterokrotnie do dziesigciokrotnie mniejszy
od genomu uprawnych roslin kapustnych, moze by¢ przydatne dla poznania genéw
waznych z hodowlanego punktu widzenia wymienionej grupy roslin uprawnych, na
przyktad genéw warunkujacych odpornos¢ na patogeny 1 powodowane przez nie cho-
roby oraz szkodniki, przyczyniajace si¢ do obnizenia plonu i jego jakosci.

W wyniku sekwencjonowania genomu Arabidopsis zmienit si¢ kierunek poszuki-
wania funkcji genéw w poréwnaniu z metodami genetyki klasycznej roslin. W wyniku
sekwencjonowania wszystkich chromosomoéw rzodkiewnika poznano sekwencje wielu
genow, ktorych funkcja nie jest znana (okoto 50% genow). Wychodzac z sekwencji, po-
szukuje si¢ wiec funkcji tych genéw, co niekiedy okresla si¢ ,,odwrotna genetyka”. Po-
przednio poznawano w pierwszej kolejnosci funkcje gendéw 1 po ich naniesieniu na
mape¢ chromosomowa starano si¢ je sklonowac 1 poznac ich sekwencj¢ [4, 13, 14].

Organizacja genomu rzodkiewnika

Jadrowe DNA rzodkiewnika ma mas¢ okoto 0,4 pg -‘2C", a dtugo$¢ chromoso-
moéw metafazowych wynosi od 1,5 do 3 pm. Chromosomy pachytenowe sg 20-25
razy dluzsze, ich dlugo$¢ wynosi 50-80 um, Srednio okoto 66 um, co schematycznie
przedstawiono na rysunkach 112 [5,10, 17]. Dzigki znacznej dtugosci biwalentow
pachytenowych mozliwe jest przy stosowaniu techniki FISH fizyczne mapowanie
chromosoméw Arabidopsis technikami cytogenetycznymi, co wczesniej nie byto

mozliwe.
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Najwczesniejsze prace nad organizacja genomu roslinnego na poziomie chromo-
somowym wykonywano metodami cytogenetycznymi na gatunkach o duzych chro-
mosomach. Jako modelowe rosliny wymieni¢ mozna kukurydze, jeczmien czy psze-
nice. Obserwacje preparatow mikroskopowych chromosoméw pozwolity na odkry-
cie podstawowej budowy sktadnikéw chromosoméw roslinnych — dwoch ramion S
(short) i L (long) z centrometrem posrodku w chromosomach metacentrycznych i te-
lomerami na konficach, chiazm jako miejsc genetycznego crossing-over. Zaawansowa-
ne techniki cytogenetyczne pozwolity na identyfikacje nie tylko liczby chromoso-
moéw dla licznych gatunkow roslin, ploidalnosci form uprawnych 1 dzikich, pozycj¢
centromerdéw w chromosomach, rejonu organizacji jaderka (NOR) oraz rozmieszcze-
nie rejonéw euchromatyny i heterochromatyny. W polaczeniu z markerami typu
RFLP i innymi okreslono grupy sprz¢zen gendw i loci z poszczego6lnymi chromoso-
mami [4, 10, 14].

W ostatnich latach do dawniej znanych technik zaczg¢to stosowac techniki hybry-
dyzacji in situ — GISH lub FISH. Dzigki opracowaniu pachytenowego kariotypu
rzodkiewnika moze on by¢ uktadem modelowym dla tworzenia szczegotowych map
fizycznych innych roslin na podstawie opracowan cytogenetycznych [10, 15, 17].

Zawarto$é DNA w komorkach rzodkiewnika szacowana jest, w zaleznosci od za-
stosowanej metody, na 0,3 pg - 2C" do 0,5 pg - 2C™, czyli w diploidalnym jadrze oraz
zawarto$¢ DNA w jadrze haploidalnym szacowano na liczbe 145 megapar zasad
(Mbp - 1C™")[1, 10]. Jadra komérkowe rzodkiewnika zawieraja pig¢ par chromosoméw
dlugosci fizycznej odpowiednio 29,1; 19,6; 23,2; 17,51 26,0 Mbp (rys. 2). Najwigkszy
jest chromosom 1, jest on metacentryczny i jego ramiona majg podobna wielkos¢ 1 za-
wieraja 14,1 Mbp (gérne) i 14,6 Mbp (dolne). Chromosomy Arabidopsis sa okoto 40
razy mniejsze od chromosomoéw takich roslin zbozowych, jak pszenica, jgczmien czy
owies. Mate rozmiary tych chromosoméw powoduja, ze nie mozna ich bada¢ standar-
dowymi juz metodami cytogenetycznymi w preparatach jader metafazowych. Dla ich
poznania konieczne stato si¢ wigc sekwencjonowanie chromosomowego DNA oraz
opracowanie trudnych metodycznie technik dla preparatow pachytenowych.

Kariotyp rzodkiewnika przedstawia schematycznie idiogram na rysunku 1.

Poza wielkos$cia catych chromosomow 1 poszczeg6lnych ich ramion wyznaczono
polozenie rejondéw organizacji jaderka NOR, ktore odpowiadaja loci rDNA dla 185,
5,5S125S rDNA oraz loci dla 5S rDNA. Rejon NOR sktada si¢ z utozonych tandemo-
wo powtoérzen genéw kodujacych rRNA 18S; 5,85 i 25S na chromosomach 2 i 4. Na-
tomiast rejony kodujace 5S rRNA znajduja si¢ na chromosomach 3, 4 i 5 (rys. 2) [6,
15]. Wymienione rejony pozwalaja na identyfikacj¢ poszczeg6lnych chromosomow
w preparatach mikroskopowych metoda FISH [6, 17].

Cytogenetyczna definicja genomu okresla go jako zestaw chromosomoéw w ha-
ploidalnym jadrze komérkowym [10]. Natomiast definicja molekularna okresla ge-
nom jako calkowite DNA komorki, decydujace o cechach organizmu, wiaczajac do tej
definicji, oprocz DNA jadrowego, takze genomy organellowe: plastydowy (chloro-
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cytoplazmatyczny (organellowy) DNA:

1) plastydowy DNA (okoto 560 chloroplastow / komorke) ma wielkosé 154 kpb
2) mitochondrialny DNA 367 kbp zawiera 57 genow okoto 26 mitochondriéw / komérke
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Rysunek 1. Schemat rozmieszczenia DNA w komérce rzodkiewnika; dane o genomie
Arabidopsis dostgpne sa w bazie internetowej http://www.ncbi.nlm.nih. gov/entrez/viewer.cgi
(wedtug Sato S., Nakamura Y., Kaneko T., Asamizu E., Tebata S. 1999. DNA Res. 6(5):

283-290

plastowy) i mitochondrialny. DNA mitochondrialny (mtDNA) i chloroplastowy pod-
legaja niezaleznej replikacji, przy tym ten ostatni zawiera sekwencje konserwatywne.

Ramiona chromosoméw rzodkiewnika nie sa catkowicie symetryczne. Centro-
mer jest potozony prawie w srodkowej czesci tylko w chromosomach najdtuzszych —
115. Dlugo$¢ poszczegolnych ramion chromosomu 1 wynosi 14,1 Mbp (goérne)i 14,6
Mbp (dolne). Wielkosé jego centromeru okreslono na 1,3 Mbp. Ramiona chromoso-
mow 2, 3, i 4 sg akrocentryczne (rys. 2).

Przed pelnym poznaniem sekwencji chromosoméw A. thaliana skonstruowano
zaggszczone mapy fizyczne 1 genetyczne poszczegoélnych chromosomoéw. Szcze-
gotowe poréwnanie map fizycznych i genetycznych dla chromosoméw 2 i 4 wykazato

ich zasadnicza zgodnosé [8, 9].

4 - Postepy nauk
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Rysunek 2. Idiogram chromosoméw pachytenowych A. thaliana [4, S, 6, 10, 17]; uaktual-
nione wg http://mips.gsf.de

Genomika funkcjonalna rzodkiewnika

W roku 1999 opublikowano prawie peing sekwencj¢ DNA dwoch chromoso-
moéw, drugiego i czwartego, wybranego ekotypu Columbia Arabidopsis thaliana [8,
9], a pod koniec roku 2000 prawie pelng sekwencj¢ calego genomu jako pierwszego
genomu ro$linnego [11, 14, 15]. Dla koncowej fazy sekwencjonowania postuzono si¢
metoda sekwencjonowania zachodzacych na siebie fragmentow, tzw. kontigéw (W
j.angielskim ,,contigs”), uzyskanych po cigciu nici DNA enzymami restrykcyjnymi.
Kolejne sekwencje ustalano na podstawie zachodzacych na siebie sekwencji koncow
poszczegdlnych kontigéw po wklonowaniu ich do sztucznych chromosoméw bakte-
ryjnych BAC-6w lub drozdzowych YAC-6w. Nalezy podkresli¢, ze opublikowana se-
kwencja genomu Arabidopsis nie jest catkowita, gdyz nie udalo si¢ dotad poznac se-
kwencji okolic centromeréw. Nie ulegaja one cigciu przez enzymy restrykcyjne i ni
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poddaja si¢ klonowaniu, niezbgdnemu dla dokonania sekwencjonowania. Sekwencje
rejonow centromerowch sa aktualnie opracowywane.

Wyniki sekwencjonowania wszystkich pieciu chromosoméw rzodkiewnika
przyniosty wiele niespodzianek. Zaréwno wielkos¢ genomu jadrowego tej rosliny,
jakiliczba gendw, jaka okreslono na podstawie wykonanego sekwencjonowania, a
tym samym liczba kodowanych biatek, okazaty si¢ mniejsze od przewidywanych.
Wielkos¢ genomu rzodkiewnika na podstawie analiz metoda cytometrii przeptywo-
wej szacowano na 145 Mbp - 1C™" [1]. Dotychczasowe wyniki sekwencjonowania
podaja wielkos¢ genomu 125 Mbp (rys. 2). Liczbg genéw u tego gatunku na podsta-
wie analiz fragmentéw chromosomoéw oceniano poczatkowo na 40 000. Tymczasem
z wynikow sekwencjonowania liczba genéw oceniana jest na 25 498 [ 14 ]. Nazwa
»gen’” obejmuje w metodzie sekwencjonowania odcinek DNA ulegajacy transkryp-
¢ji domRNA zramka odczytu ORF (open reading frame), a w kolejnej fazie transla-
cji prowadzacej do syntezy okreslonego biatka. O obecnosci genéw na chromoso-
mach wnioskowano na podstawie charakterystycznych sekwencji kodonéw , start” :
ATG ikodon6w ,,stop” TAA, TAG lub TGA gendw oraz znajdujacych sie przed ge-
nami promotor6éw. Jest to wigc identyfikacja oparta na analizie struktury genow.
Analiza ta umozliwita sklasyfikowanie na poszczegdlnych chromosomach odpo-
wiednio 5230, 2666, 3264, 2563 14110 genow, kodujacych 11 klas biatek o réznych
funkcjonach w komorce (tab. 3). Liczba genéw sklasyfikowanych na podstawie po-
znanej sekwencji dla wszystkich chromosoméw rzodkiewnika jest aktualnie nizsza
od ogdlnej liczby gendw.

Komplet genéw w genomie poprzez transkryptom koduje komplet biatek okresla-
nych proteomem. Szereg genéw zidentyfikowano na drodze poznania w pierwsze;
kolejnosci sekwencji aminokwasowej biatka lub sekwencji mRNA.

Zwazywszy, ze podstawowy metabolizm ro$lin wyzszych jest dla wszystkich ro-
slin bardzo podobny — spodziewa¢ si¢ mozna podobnej liczby genéw tego metabo-
lizmu u roélin uprawnych, co syntetycznie ujeto w tabelach 2 i 3.

Dtlugos¢ fizyczna gendw rzodkiewnika wynosi okoto 2000 bp, a kazdy gen zawie-
ra Srednio 5 eksonow o dlugosci 250 bp, co odpowiada sSredniej masie czasteczkowe;
kodowanego bialka 50 000 daltondéw. Srednia dtugos¢ intronu wynosi 170 bp, a ich
liczba w genie wynosi $rednio 4,4. Wystgpuja jednak geny niezawierajace intronéw,
lecz tylko jeden diugi ekson.

Niekodujaca cze$¢ DNA u Arabidopsis stanowi okoto 50%, choé sadzono wcze-
Sniej, ze tylko niewielka czg¢s¢ DNA jest niekodujaca. Poniewaz jeden gen przypada
na 4000 par zasad chromosomowego DNA — 50% niekodujacej cze¢éci to introny i
niekodujace sekwencje repetytywne — miedzygenowe. Sekwencje repetytywne mig-
dzygenowe tworza dwie gléwne klasy — nazywane sekwencjami rozproszonymi —
naleza do niej transpozony i retrotranspozony i sekwencje mikro- oraz minisatelitar-
ne, czyli krétkie sekwencje o licznych kopiach (SSR — simple sequence repeats) oraz
sekwencjami powtarzalnymi tandemowymi (TR — tandem repeats ).
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Srednia dtugo$¢ odcinka rekombinacji genetycznej crossing-over, odpowiadajaca
1 centymorganow1 w genomie rzodkiewnika, to okoto 200 000 bp. Wielkos¢ fizyczna
tego ostatniego jest tym dluzsza, im dalsza odlegtos¢ chiazm od centromeru.

Znana jest funkcja, czyli kodowane bialko, tylko dla okoto 50% gendéw A.thaliana
— funkcja polowy gendéw o poznanej sekwencji nie jest dotad znana. Znaczna liczba
genow ma duplikacje. Znajomos$¢ sekwencji kodowanego przez dany gen biatka nie
oznacza, ze znana jest funkcja tego biatka (enzymu) w tkance czy komorce.

Jedna z korzysci wynikajaca z badan nad genomem roslinnym jest mozliwos¢ po-
znania funkcji genu po poznaniu jego sekwencji przez pordwnanie tej sekwencji z se-
kwencjami genow o poznanej wczesniej funkcji. Szacuje sie, ze dla okoto 54% genow
roslin wyzszych poznanie ich funkcji jest mozliwe na podstawie poznanej sekwencji
ich DNA [14].

Organizacja genomu A. thaliana cechuje si¢ duza zwartoscia i stosunkowo matym
udzialem sekwencji niekodujacego repetytywnego DNA, czego wynikiem jest maty
w porownaniu z roslinami uprawnymi genom rzodkiewnika. W tabelach 2 i 3 zesta-
wiono charakterystyczne dane dotyczace liczby i typu gendéw wystepujacych na pie-
ciu chromosomach rzodkiewnika.

Tabela2. Struktura chromosomoéw i catego genomu Arabidopsis thaliana ekotypu Colum-
bia opracowana na podstawie programu sekwencjonowania [8, 9, 11, 15, 16]

Cecha Warto$¢ dla poszczegdlnych chromosomow

Chr.1 Chr.2 Chr.3 Chr.4 Chr.5 Razem
Liczba genéw 6,543 4,036 5,220 3,825 5,874 25,498
Kbp/gen 4,0 4.9 4,5 4,6 4,4 4,48
Srednia dtugo$¢ genu [bp]* 2,078 1,949 1,925 2,138 1,974 2,013

Srednia dlugosé¢ kodowanego 446 421 424 448 429 434
peptydu (liczba reszt aminokw.)

Srednia liczba eksonow/gen 5,4 4.9 5,1 5,2 5,3 5,18
Srednia dhlugos¢ eksonu [bp] 247 259 250 256 242 251
Srednia dhugos$¢ intronu [bp] 168 177 159 186 159 170

* Od kodonu START do kodonu STOP.

Geny na poszczegoélnych chromosomach wystepuja w grupach okreslonych ro-
dzinami (ang. clusters). Na chromosomie 1 zidentyfikowano 312 rodzin genowych,
zorganizowanych tandemowo. Polowa rodzin genowych — czyli 156 — koduje
bialka bedace izoformami innych genéw, natomiast 156 rodzin tego chromosomu
wchodzi w sktad 46 superrodzin genowych.

Kolejnosé¢ zachowawcza genéw na chromosomie okreslana syntenia jest w wielu
rejonach chromosoméw w genomach roslin pokrewnych taka sama lub bardzo podob-
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na. U roslin kapustnych jest podobna jak u Arabidopsis [2, 12]. Jednak u ro$lin jedno-
lisciennych jest znaczaco rozna [5].

Z praktycznego punktu widzenia ciekawg i obiecujaca grupe genéw stanowig
geny odpornosci na patogeny. Geny reakcji obronnych stanowia u Arabidopsis blisko
10% catej puli genéw. Rozpoznano 2055 genéw — dodajac liczbe genéw o nierozpo-
znanej funkcji ogétem, ich liczba moze wynosi¢ okoto 2500. Dla genéw tych zatozo-
no specjalng baz¢ internetowa http://www.arabidopsis.org/EST/R-EST. Dostepne w
niej s3 dane o klonach genéw odpornosci dostepnych w banku genéw, o podobie-
nistwie tych klonéw do poznanych dokladniej genéw odpornosci oraz o starterach po-
zwalajacych na amplifikacj¢ fragmentow tych genéw w reakeji PCR, czylimarkerach
typu STS. W bazie tej uaktualnione sa dane o genach odpornosci Arabidopsis. Na kaz-
dym z chromosoméw wystepuje od 276 do 640 genow kodujacych reakcje obronne
komorek, najwigksza liczba na chromosomie 1 (tab. 3).

Tabela 3. Charakterystyka biatek (proteomu) kodowanych przez geny poszczegdlnych
chromosomoéw Arabidopsis thaliana i ich przypuszczalne funkcje (uaktualnione wg
http://mips.gsf.de)

Wyszczegolnienie 1 II Il IV \%
Liczba genow kodujacych biatka ogétem 6543 4036 5220 3825 5874

Biatka z domenami transmembranowymii 2334 1322 1615 1402 1940
innymi domenami

Enzymy metabolizmu komérkowego 1188 620 745 588 868
Biatka biorace udziat w transkrypcji 880 474 566 335 763
Biatka sygnalne 573 296 356 210 420
Biatka transportu wewnatrzkomorkowego 435 214 269 220 334
Biatka transportu jonow 95 50 55 48 60
Biatka rozwoju i wzrostu 721 263 352 249 469
Bialka obronne 640 276 354 295 490
Enzymy syntezy biatek 259 111 155 99 165
Biatka transportu miedzykomoérkowego 236 139 155 113 206
Przemiany biatek 520 273 314 264 395
Ogoétem geny sklasyfikowane 5230 2666 3264 2565 4110

Wsrod tej grupy wyodrebniono 64 geny (klony) odpornosci na patogeny zdepono-
wane w Gene Bank of Arabidopsis, ktérych sekwencje wykazywaty pewne podobien-
stwo do sekwencji 8 wczesniej dobrze poznanych genéw odpornosci — C9, Xa-21,
RPM1, RPS2, L6, N, RPP i Pto.

Wigkszo$¢ klondw, bo az 47, wykazywata podobienistwo sekwencji charaktery-
stycznych dla gen6éw kodujacych biatka z domenami bogatymi w leucyne (LRR), dwa
klony cechowato podobienistwo do genéw kodujacych domeny biatek wiazacych nu-
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kleotydy (NBS), a dwa klony kodowaly biatka typowe dla regionow kinaz. Dla
wszystkich 64 klonow zaprojektowano pary okolo dwudziestonukleotydowych star-
terow amplifikacji charakterystycznych markeréw tych gendéw. Pozostaje kwestig
otwartg, czy markery te bedg pomocne do 1dentyfikacji genéw odpornosci na patoge-
ny u innych roslin. Wydaje sig, ze najbardziej pomocne moglyby by¢ do identyfikacji
genow odpornosci u roslin kapustnych, jako najblizej spokrewnionych z rzodkiewni-
kiem roslin uprawnych [2, 12, 14].

Jednym z najlepiej poznanych gendw odpornosci rzodkiewnika jest gen RPS2, za-
pewniajacy odpornos¢ na patogena bakteryjnego Pseudomonas syringae, potozony
na chromosomie 4. Gen ten zostal réwniez zidentyfikowany u innych roslin kapust-
nych zapomoca sond RFLP [2, 12]. Ponadto do szczegotowiej poznanych naleza geny
RPMI1 i RPS 5 [7].

Drugim modelowym genomem roslinnym, ktory jest intensywnie mapowany i se-
kwencjonowany, jest gonom ryzu, najmniejszy wsrod genoméow roslin zbozowych.
Genom ryzu jest tylko okoto 3,5 krotnie wigkszy od genomu A.thaliana 1 zawiera
okoto 415—440 Mbp (tab. 1). Ukonczenie sekwencjonowania genomu ryzu jest spo-
dziewane za okolo 6-7 lat, by¢ moze wczesniej.

Czy mozna spodziewac sig¢, ze informacje uzyskane z danych sekwencjonowania
genomow ryzu 1 rzodkiewnika pozwola na ekstrapolacj¢ tych danych na genomy in-
nych roslin uprawnych? Devos i in.[S] — na podstawie badan porownawczych koli-
nearnosci utozenia gendéw na chromosomie 1 ryzu i rzodkiewnika — doszli do wnio-
sku, ze uszeregowanie genow jest u ryzu znacznie zmienione. Niemozliwe wiec wy-
daje sie identyfikowanie genow uryzu i innych znacznie bardziej zroznicowanych od
Arabidopsis ro$lin, postugujac si¢ mapowaniem porownawczym na podstawie fi-
zycznej mapy chromosomow tej rosliny.

Porownanie wielkosci genomdw jadrowych roslin uprawnych, a ogélniej rzecz
biorac wszystkich roélin wskazuje, ze sg one wielokrotnie wigksze od genomu Arabi-
dopsis (tab. 1). Rozmiary genomu roslin nie s zalezne ani od wielkosci samej rosliny
dorostej, ani od jej miejsca w systematyce, polozenia na drabinie filogenetycznej czy
rozwoju ewolucyjnym roslin [10].

Znaczacg cze$¢ genomu roslin uprawnych stanowia sekwencje powtarzalne nie-
kodujace — moga stanowi¢ nawet 95% DNA, u rzodkiewnika tylko okoto 50%. Se-
kwencje te sa istotne dla architektury calego genomu i maja znaczenie dla ekspresji
genow, cho¢ nie sa sekwencjami transkrybowanymi.

Znaczacy procent genéw u roslin uprawnych jest podobny do genow rzodkiewni-
ka, tak jak podobny jest ich podstawowy metabolizm do metabolizmu tej rosliny. Jed-
nak organizacja genéw na chromosomach moze by¢ na tyle znaczaco rdzna, ze ogra
nicza to mozliwo$¢ wykorzystania sekwecji genomu Arabidopsis do identyfikacji ge-
now i porownawczego badania genomow roslin jednolisciennych.

Dane uzyskane dzigki sekwencjonowaniu genomu Arabidopsis nie moga by
jeszcze wykorzystane bez dalszego ich opracowania. Dotyczy to w szczego6lnosci po-
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znania funkcji duzej liczby gendw, dla ktorych na razie poznano tylko sekwencje.
Klony tej rosliny o poznanej catkowicie sekwencji sa bogatym zrodtem sond moleku-
larnych do identyfikacji i mapowania, a w dalszej kolejnosci klonowania wielu waz-
nych genow roslin uprawnych, szczegélnie kapustnych. Petiejsze opracowanie uzy-
skanych danych umozliwi poznanie i zrozumienie precyzyjnych mechanizméw regu-
lacji ekspresji poszczegolnych genéw w réznych fazach rozwojowych roslin. Mozli-
we staje si¢ tez opracowywanie nowych strategii ochrony roslin przed agrofagami
wykorzystujacych poznane molekularne mechanizmy obronne u rzodkiewnika.

Podsumowanie

Ukoniczenie w roku 2000 podstawowych prac nad sekwencjonowaniem ,,mini-
malnego” genomu roslinnego rzodkiewnika pospolitego ekotypu Columbia pozwo-
lito na ustalenie llczby gendw na 25 498, Srednio o dtugosci 2000 bp, a wielko$¢ geno-
muna 125 Mbp - 1C™". Geny rzodkiewnika zostaty scharakeryzowane pod wzgledem
struktury — liczby par zasad, eksondw i intronéw, dtugosci kodowanych tancuchow
biatkowych. Udato si¢ tez ponad potowie genow Arabidopsis thaliana przyporzadko-
wac ich funkcj¢ w komérce. Klony genéw rzodkiewnika moga by¢ wykorzystane jako
sondy dla identyfikacji genéw w genomach innych roslin, szczegélnie kapustnych.
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Structure and functions of model plant
Arabidopsis thaliana genome
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Summary

Genome of a first model plant Arabidopsis thaliana was sequenced in 2000. The
genome 1s composed of five chromosomes, containing 29,1; 19,6; 23,2; 17,5 and 26,0
Mbp, respectively, in total 125 Mbp and 25 498 genes. Genes contain approximately
2000 bp, coding polypeptide chain of about 50 000 daltons. Genomes of cultivated
plants are expected to contain similar number of genes, however the amount of repeti-
tive sequences is significantly different among individual species. In Arabidopsis ge-
nome the repetitive sequences are present in amount of 50% of DNA. About 10% of
genes are involved in cell defense responses. Function of about 50% genes with
known structure are of not yet known function.



