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Czy ruchome elementy genetyczne z grupy MITE (Miniature Inverted-repeat Transposable
Elements) sq zaangazowane w modulowanie ekspresji genéw u marchwi?

Ruchome elementy genetyczne (ang. transposable elements, TE) to fragmenty DNA zdolne do zmiany
swojej lokalizacji w genomie w wyniku procesu nazywanego transpozycja. TE S3 obecne we
wszystkich zywych organizmach, a zdolno$¢ do przemieszczania si¢ i zwickszania liczby kopii
sprawia, ze moga Stanowi¢ duza czes¢ genomu. TE czgsto sg nazywane "skaczacymi genami” lub
"samolubnym DNA". MITE sa grupa krotkich (>600 pz) transpozonéw DNA, ktore nie posiadaja
zdolnos$ci kodowania biatek umozliwiajacych ich samodzielne przemieszczanie si¢ w genomie, ale
moga by¢ mobilizowane za posrednictwem enzymow dostarczonych przez pokrewne, autonomiczne
transpozony. Ponadto sg one czgsto obecne w rejonach genomu, ktore sg bogate w geny.

W przypadku marchwi, frakcja genomu przypisana do TE to okoto 45% catego genomu. Elementy
MITE wystepuja licznie w genomie marchwi, o czym $wiadczy obecno$¢ ponad 400 réznych rodzin
elementow MITE, grupujacych od kilku do nawet kilku tysiecy kopii. Miejsca insercji elementow
nalezacych do 14 rodzin MITE u marchwi okazaty si¢ by¢ polimorficzne i zlokalizowane w rejonach
bogatych w geny. Wskazuje to na ich mozliwe zaangazowanie w regulacje ekspresji genow.

Obecnie wiadomo, ze TE, szczegolnie retrotranspozony i elementy MITE, odgrywaja role w
modyfikowaniu ekspresji genéw, wpltywajac zarowno na poziom transkrypcji, jak i ich stabilnosc,
dlugos¢ czy lokalizacje komorkowa. Jest to mozliwe dzigki dostarczaniu przez TE sekwencji
regulatorowych, takich jak miejsca wigzania czynnikow transkrypcyjnych (TFBS), czyli sekwencji, do
ktérych moga si¢ wigza¢ biatka odpowiadajace za podwyzszenie lub obnizenie ekspresji gendw.
Rownie istotne jest powstawanie krotkiego RNA pochodzacego od elementow MITE, a
odpowiadajacego za niedziedziczne zmiany metylacji cytozyny, ktore przektadaja si¢ na wyciszenie
genow. Potranskrypcyjne modyfikacje ekspresji gendw sg zazwyczaj zwigzane z obecnoscig W
sekwencji elementéw MITE tak zwanych alternatywnych miejsc poliadenylacji (APA). Skrocenie lub
wydtuzenie rejonu 3'UTR (nietranskrybowanego rejonu 3°) transkryptu moze skutkowaé powstaniem
niefunkcjonalnego biatka, ale rowniez zmieniong stabilnoscia czy tkankowo-specyficzng lokalizacja
transkryptow. Co wazne, opisane mechanizmy czesto sa aktywowane i/lub modyfikowane w komorce
w odpowiedzi na warunki stresowe, w ktorych znajduje si¢ roslina. W zwiazku z tym uwaza sig, ze
organizmy mogly zaadoptowa¢ mechanizmy regulacji ekspresji genow zwigzane z transpozonami do
zwigkszenia plastyczno$ci genomu i elastycznosci transkryptomu, co moze mie¢ znaczenie dla
adaptacji do nowych warunkéw $rodowiska. Mimo pewnych przestanek o istotnej roli MITE w
regulacji ekspresji genow, dane literaturowe na ten temat sg zazwyczaj fragmentaryczne, dotycza kilku
gendw i pochodzg gtownie z roslin modelowych, np. rzodkiewnika (Arabidopsis thaliana).

Uwazamy, ze MITE biorg udziat w modulowaniu ekspresji genow, w okolicy ktorych si¢ znajduja,
poprzez dostarczanie sekwencji TFBS, sekwencji APA, oraz krotkiego RNA ktore prowadzi do zmian
metylacji DNA. Proponowane badania maja na celu wyjasnienie funkcjonalnej zaleznosci pomigdzy
elementami MITE a genami oraz calym genomem, ktore bgdzie mozliwe dzigki rozwojowi metod
bioinformatycznych i dostepno$ci wysokowydajnego sekwencjonowania DNA, umozliwiajacych
analize transkryptomow, sRNA oraz metyloméw pochodzacych z siewek marchwi, poddanych
stresowi wysokiej 1 niskiej temperatury oraz stresowi osmotycznemu, wynikajacemu z
podwyzszonego stezenia soli w podtozu.



