Analiza sekwencji promotorowych genow RelA/SpoT Homolog (RSH) u wybranych gatunkow roslin
uprawnych z rodzin amarylkowate (Amaryllidaceae J.St.-Hill) 1 kKapustowate (Brassicaceae Burnett)
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Streszczenie

Celem ponizszej pracy byta analiza promotorow
genow RSHI1 u Brassica napus, Brassica oleracea, 1
Raphanus sativus z rodziny Brassicaceae Burnett oraz
Allium sativum z rodziny Amaryllidaceae J.St-Hill.
Do jakosciowego 1 1losciowego oznaczenia zawartosci
motywOw w  sekwencjach u  poszczegolnych
gatunkOw wykorzystano metode 1n silico. Wyniki
przedstawiono na wykresach w formie udziatu
procentowego motywOw o danej funkcji. Analiza
wykazata zarowno podobienstwa 1 r0znice w
procentowym sktadzie CRE o danych funkcjach w
promotorach gend6w RSHI1 u badanych gatunkow, jak

1 rowniez ukazala roznorodnos¢ rodzajow CRE

obecnych w badanych sekwencjach.

Wstep

Rosliny wyksztalcity mechanizmy dostosowujace je
do trudnych warunkéw Srodowiska, w
odpowiedz scislg (ang. stringent response), ktora
opiera si¢ na alarmonach - glownie guanozyno tetra-
1 penta fosforanach - pp(p)Gpp. Za hydrolize
alarmonow odpowiadajg biatka kodowane przez gen
RSHI1 z grupy gendéw RSH (RelA/SpoT Homolog),
pierwotnie opisane] u Escherichia coli. Alarmony
kontrolujg aktywnos¢ metaboliczng rosliny, w tym
proces fotosyntezy oraz rozprowadzanie sktadnikow
odzywczych tam, gdzie sg potrzebne, wigc reguluja

tym

je] wzrost 1 rozwoOj[1]. Brassica napus, Brassica
oleracea, Raphanus sativus oraz Allium sativum to
rosliny uprawne, sg 1stotne dla przemystu
paliwowego, nauki 1 medycyny - majg wlasciwosci
przeciwnowotworowe, sg obiektem wielu badan
2,3,4]. Sekwencje promotorowe gendw znajdujace
SI¢ powyzZe] miejsca rozpoczecia transkrypcji
zawierajg elementy cis-regulatorowe (CRE), ktore
za posrednictwem czynnikow transkrypcyjnych
kontrolujg ekspresje danego genu[5]. Celem pracy
bylo potwierdzenie hipotezy, ze promotory genow
RSH1 sie¢ pomiedzy gatunkami pod
wzgledem CRE w nich wystepujacych.

r0znig

Materialy 1 metody

Sekwencje promotorowe genow RSHI1 wybranych
trzech gatunkdw z rodziny Brassicaceae Burnett o
dhugosci 2000pz pozyskano w formacie FASTA z
bazy danych NCBI[8]. Pozycj¢ genu RSHI1 u
Allium sativum otrzymano ze strony Allium DB[7],
nastepnie na podstawie polozenia genu w genomie
pozyskano sekwencje jego promotora o dlugosci
2000pz w formacie FASTA z bazy danych NCBI[8].
Sekwencje promotorowe poddano analizie przy
uzyciu programu PlantCARE[9] w celu oznaczenia
w nich konkretnych elementow regulatorowych.
Wyniki
procentowa elementow regulatorowych o danych
funkcjach w genach RSHI1, porownano te wartosci
miedzy badanymi gatunkami oraz wyciggnieto
wnioski z otrzymanych wynikow.

opracowano:  oznaczono  zawartosc

Wyniki
Sekwencje promotorowe z oznaczonymi CRE
przeanalizowano pod wzgledem jakosciowym 1
1losciowym. Na wykresach kotowych
przedstawiono procentowy udzial elementow
regulatorowych o danej funkcji w promotorze.
Za 100% przyjeto wszystkie elementy znalezione
przez program PlantCARE[9] o0 o0znaczongj

funkcji. W statystykach pominieto motywy
TATA-box oraz CAAT-box, poniewaz sa to
elementy typowe dla kazdej sekwenci
promotorowe;j.

Uniwersyteckie Liceum Ogolnoksztatcgce w Toruniu

m odpowiedz na
promieniowanie UV

odpowiedz na stres z
udziatem kwasu
abscysynowego

m indukcja beztlenowa

odpowiedz na niskie
temperatury

Ryc.1 Udziat elementow cis-regulatorowych (motywdoéw) w
promotorze genu RSHI1 u Brassica napus w odniesieniu do
ich funkcji

= odpowiedi na promieniowanie
uv

= indukcja beztlenowa

= odpowiedz indukowana
auksynami

kontrola cyklu dobowego
rosliny

» ekspresja genoéw w bielmie

» roznicowanie komorek
miekiszu palisadowego

odpowiedz na niskie
temperatury

= nieokreslona odpowiedz na
stresy

= uszkodzenia mechaniczne

Ryc.2 Udziat elementow cis-regulatorowych (motywow) w
promotorze genu RSH1 u Brassica oleracea w odniesieniu do
ich funkcji

» odpowiedz na
promieniowanie UV

odpowiedz na stres z
udziatem kwasu
abscysynowego

= indukcja beztlenowa

odpowiedz indukowana
jasmonianem metylu

= nieokreslona odpowiedz
na stresy

Ryc.3 Udzial elementéow cis-regulatorowych (motywow) w
promotorze genu RSH1 u Raphanus sativus w odniesieniu do
ich funkcji

» odpowiedi na
promieniowanie UV

= ekspresja genow w
merystemach

odpowiedz indukowana
jasmonianem metylu

= odpowiedz indukowana
auksynami

= odpowiedz indukowana
giberelinami

» roznicowanie komorek
miekiszu palisadowego

cis-regulatorowych  (motywow) w

elementow
promotorze genu RSH1 u A/lium sativum w odniesieniu do ich funkcj

Ryc.4 Udzal

Dyskusja

Udziat procentowy poszczegdlnych CRE r6zni si¢ migdzy
analizowanymi gatunkami, ale mozna dostrzec tez cechy wspolne.
U kazdego gatunku dominuja elementy dotyczace odpowiedzi
rosliny na $wiatto, co pokazuje jak wazny jest to czynnik do ich
funkcjonowania. Wykresy ukazujg rdéznice miedzy promotorami
roslin w zaleznosci od ich rodziny 1 rodzaju. Allium sativum,
jedyny przedstawiciel rodziny Amaryllidaceae J.St-Hill, ma
promotor RSHI1 ro6znigcy si¢ od promotorow RSHI1 badanych
roslin z rodziny Brassicaceae Burnett posiadajac wigkszy od
reszty udziat elementéw zwigzanych z odpowiedzia indukowana
hormonami roslinnymi(Ryc. 1,2,3,4).

Opiekun: mgr Bozena Kmiecik

Roznica jest widoczna rowniez miedzy promotorem u
Raphanus sativus a tymi u gatunkow z rodzaju Brassica - nie
zawlera elementow zwigzanych z odpowiedzig na niskie
temperatury (prawdopodobnie nie wyksztalcit az tak
zaawansowanej na nie odpowiedzi)(Ryc.1,2,3).

W promotorach Raphanus sativus oraz Brassica napus
wystepujg elementy zwigzane z odpowiedzig na stres z
udzialem kwasu abscysynowego (ABA), co oznacza, ze u
tych gatunkow geny RSHI1 s3 indukowane pod jego
wpltywem|[5](Ryc. 1,3). Ponadto, u R.sativus L. 1 A.sativum L.
widzimy elementy dotyczace odpowiedzi indukowane;] MeJA
(Jasmonianem metylu), ten fitohormon chroni rosliny przed
stresem  oksydacyjnym 1 biotycznymi co
wskazuje na wyksztatcenie przez te gatunki mechanizmow
taczacych hydrolize pp(p)Gpp z ochrong przed powyzszymi
czynnikami[6](Ryc. 3,4). Wyniki badan pozwolg na
skuteczniejszg prac¢ nad odpornoscig organizmOw na
poziomie genetycznym. Jest to szczegolnie wazne w walce z
zagrozeniami, takimi jak zmiany klimatyczne, rosngce
zapotrzebowanie na 2zywnosS¢, C€zy Wwyczerpywanie si¢
nicodnawialnych zrddet energii. Metoda in silico bazuje na
narze¢dziach bioinformatycznych, w oparciu o gotowe bazy
danych. Wnioski warto wigc potwierdzi¢ doswiadczeniami.

czynnikami
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