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Za transkrypcje genéw jadrowych w komorce eukariotycznej drozdzy odpowiadaja trzy polimerazy
RNA (Pol). Kazda z nich, Pol I, 1l i Ill, katalizuje transkrypcje innej klasy gendéw. Szczegdlnie
zroznicowane sg transkrypty syntetyzowane przez Pol II, do ktorych naleza indywidualne mRNA
kodujace biatka (u drozdzy jest ponad szes¢ tysiecy roznych mRNA) i liczne RNA, ktore nie koduja
biatek, jak INCRNA, sSnRNAS i SnoRNAs. W odr6znieniu od Pol II, Pol I'i Pol III sg wyspecjalizowane
w wysokowydajnej syntezie mniej zroznicowanych transkryptow, ktore sa kluczowe dla
funkcjonowania aparatu translacji. Pol | syntetyzuje pojedynczy transkrypt, ktory jest prekursorem dla
288, 5.8S and 18S rRNA, a wérdd produktow Pol 111 dominujg 5S rRNA i rozne tRNA.

Jednym z kluczowych aspektow kontroli wzrostu jest koordynacja ekspresji genow przez tak rozne
systemy transkrypcji. Malo poznanym zagadnieniem jest komunikacja miedzy tymi systemami.
Badania na skal¢ genomowa wykazaly, ze reakcjg systemu Pol Il na defekt transkrypcji Pol 11l u
drozdzy jest masowa indukcja gendow zaleznych od czynnika transkrypcyjnego Gen4,
odpowiedzialnego za tzw. generalna kontrole aminokwasow. Reakcja ta jest prawdopodobnie
zwigzana ze zmianami fizjologicznymi komorki wynikajacymi z obnizonej wydajno$ci translacji
spowodowanej niedoborem tRNA. Wykluczono jednak w tym wypadku poznany wczesniej
mechanizm indukcji Gen4 przez gtod aminokwasowy (zalezny od kinazy Gen2), i nie zaproponowano
dotychczas alternatywnego mechanizmu.

Tematem naszych ostatnich badan jest biatko Rbs1, ktore fizycznie oddzialuje z kompleksem Pol
111 jest uwiktane w proces sktadania tego kompleksu. Sekwencja biatka Rbs1 zawiera domeng¢ R3H,
potencjalnie odpowiedzialng za oddzialywanie z jednoniciowymi kwasami nukleinowymi. Cecha ta
sugeruje inng funkcje Rbsl poza udzialem w skladaniu kompleksu Pol III. Nasze dane wstgpne
potwierdzaja, ze Rbs1 wiaze pewne klasy RNA, wykazujac preferencje do okreslonych sekwencji w
rejonach regulatorowych, 5’ i 3 UTR, w mRNA. Selekcja mRNA potencjalnie regulowanych przez
Rbs1 jest silng przestanka, ze Rbs1 jest uwiktany w indukcje Gend4 w odpowiedzi na defekt sktadania
Pol 1l i wskazuje na mechanizm molekularny odpowiedzialny za te indukcje. Weryfikacja tej
hipotezy jest gtéwnym celem obecnego projektu. Drugg wazng funkcja Rbs1 sugerowana przez dane
wstepne jest regulacja ekspresji genu kodujacego ABCL0B, wspdlng podjednostke Pol I, IT i IlI.
Regulacja ta, ktora planujemy zbadaé, moze by¢ kluczowa dla kontroli sktadania Pol Il
skoordynowane;j ze sktadaniem Pol I i Pol I1.



