Streszczenie

[stotny wplyw na rozwdj genomiki w ostatnich latach mialy badania nad niekodujacymi
RNA (ncRNA), ktore zaangazowane sg w regulacje na niemal wszystkich etapach ekspresji
gendw, rowniez na poziomie epigenetycznym. Do dwoéch najbardziej licznych klas ncRNA
zidentyfikowanych w roslinach zaliczajg sie mate interferujace RNA (siRNA) oraz mikroRNA
(miRNA), ktore reguluja ekspresje gendéw na poziomie transkrypcyjnym i post-
transkrypcyjnym. Inne dwie dobrze opisane grupy ncRNA obejmuja mate jadrowe RNA
(snRNAs), ktére biorg udziat w procesie sktadania RNA, oraz mate jaderkowe RNA
(snoRNAs) i zwigzane z nimi scaRNAs (small Cajal bodies RNA), gtéwnie zaangazowane w
modyfikacje RNA. W oparciu o wysokoprzepustowe techniki sekwencjonowania i metody
przewidywania in silico w ostatnich czasach odkryto szereg nowych nRNA. Gtéwnym
wyzwaniem w chwili obecnej pozostaje jednak rozrdznienie biologicznie funkcjonalny
ncRNAs od tych powstatych w wyniku degradacji lub bedacych efektem szumu
transkrypcyjnego.

Ekspresja genéw regulowana jest przez tzw. cis-regulatorowe elementy (CRE), ktérych
specyficzna lokalizacja w genomowym DNA definiuje regiony promotorowe. Dlatego
wykorzystanie  konserwatywnych motywéw CRE jako wskaZnikéw aktywnie
transkrybowanych genéw powinno pozwoli¢ na detekcje regionéw promotorowych i tym
samym identyfikacje i adnotacje funkcjonalnych czasteczek ncRNA. Regiony promotorowe
ros$linnych genéw snoRNA charakteryzuja sie obecno$cia dobrze zachowanych motywéw
regulatorowych typu Telo-box oraz typu Site II. Ponadto, prawie wszystkie sekwencje
promotorowe gendéw snRNA zawierajg konserwatywny motyw USE oraz kasete TATA, ktore
zostaty takze znalezione w genach kodujacych U3, U13 oraz MRP (mitochondrial RNA
processing complex). Czasteczki U3, U13 i MRP uczestnicza w sktadaniu prekursoréw
rybosomalnego RNA i dlatego kombinacja motywoéw regulatorowych USE-TATA moze by¢
odpowiedzialna za koordynacje ekspresji geno6w uczestniczacych w sktadaniu transkryptéow
(splicingu).

W celu identyfikacji nowych genéw kodujacych ncRNA, genom Arabidopsis zostat
przeszukany przy pomocy konserwatywnych motywdéw Telo-Sitell i USE-TATA. Nowe,
znalezione geny zostaty zweryfikowane w oparciu o dostepne dane sekwencyjne na temat
poziomu ekspresji oraz na drodze badan eksperymentalnych. W rezultacie zidentyfikowano
25 nowych snoRNA oraz 46 nowych ncRNA, ktore nie wykazujg podobienstwa do zadnej
opisanej do tej pory rodziny RNA. Ciekawym przyktadem nowo odkrytych transkryptow sa



geny dicistronowe, ktére koduja prekursory z ktoérych powstaja dojrzate czasteczki zaréwno
snoRNA jak i miRNA. Podsumowujac, przedstawione wyniki wskazuja, Ze analiza oparta o
identyfikacje zachowanych region6w promotorowych jest skuteczng metoda eksploracji i

poznawania nowych czasteczek ncRNA.
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