W poszukiwaniu ewolucyjnych poczatkow

Ruchome elementy genetyczne

Ruchome elementy genetyczne (MGEs, mobile genetic elements) to mobilne segmenty DNA.
Transfer danego elementu moze zachodzi¢ miedzy genomami réznych mikroorganizmow
(mobilno$¢ miedzykomorkowa) badz w obrebie genomu jednej
wewnatrzkomorkowa). Niektore MGE 1aczg obie strategie transferu, co zapewnia im
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rozpowszechnienie w genomach jak najwiekszej liczby gospodarzy [1].
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Ryc.1. Ruchome elementy genetyczne oraz mechanizmy horyzontalnego transferu genow (HGT). L]
Hfr-plazmid koniugacyjny zintegrowany z genomem, ICE-koniugacyjny element integrujacy, IME-mobilizowalny element
integracyjny z DNA, In-integron, MV-pcherzyk bonowy, IS-sekwencja insercyjna, MITE-nieautonomiczny element
transpozycyjny, MOB-plazmid mobilizowalny, SI-superintegron, Tn-transpozon, TRA-plazmid koniugacyjny. Rycina z [2],
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CRISPR-Cas — obrona przed egzogennym DNA

,PamieC genetyczna” jest zjawiskiem powszechnym u bakterii i archeondéw. Jest ona
determinowana przez systemy genetyczne skladajace sie z: (i) krotkich zgrupowanych
sekwencji powtdérzonych o strukturze palindromu - CRISPR (clustered regularly interspaced
short palindromic repreats) oraz (ii) powigzanych z nimi biatek Cas (CRISPR-associated

(mobilnos¢

Klasyfikacja kaspozonow

Na podstawie wynikow analiz filogenetycznych, analiz z zakresu genomiki poréwnawczej oraz
dystrybucji kaspozonow, wyrozniono 4 rodziny tych elementéw|[5].

kompaktowa translacyjna fuzja | genetyczna jest jest ograniczone do
struktura C-konca kaspozazy | wzglednie jednego gatunku
genetyczng [6]; (biatko Cas1) z zroznicowana euryarcheonu -
polimeraza typu B biatkiem i niejednorodna; Methanosarcina
Cechy nie jest blisko zawierajacym wystepuja liczne mazei, grupa
charakterystyczne | spokrewniona domene HTH, co dodatkowe geny, opisanaw 2016
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Systemy CRISPR-Cas pochodza od kaspozonow?
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Ryc. 2. Relacje filogenetyczne pomiedzy endonukleazami rodziny Cas1, powiazanymi z systemami CRISPR-
Cas oraz kodowanymi w obrebie Kkaspozondw. Przedstawiono przykladowa organizacja genetyczng

elementow poszczegolnych rodzin kaspozonow.
TIR-odwr6cone sekwencje powtorzone, Casl-kaspozaza, HTH-biatko posiadajgce domene HTH (helix-turn-helix), Mtaza-
metylotransferaza, Cas4-endonukleaza z rodziny Cas4, S1H-helikaza z superrodziny 1. Rycina z podstawie [6,7], modyfikowana.

proteins). Funkcja obronna systeméw CRISPR-Cas polega na zaleznej od sekwencji degradacji

obcego kwasu nukleinowego. Specyficzno$¢ dziatania odpowiedzi obronnej zapewniajg
unikatowe sekwencje rozdzielajgce DNA (znajdujace sie miedzy powtdrzeniami sekwencji
w loci CRISPR), ktére pochodza od wirusow lub plazmidow [3].

Jak odkryto kaspozony?

Po przeprowadzeniu analiz filogenetycznych, pojawity sie hipotezy, zaktadajace, ze systemy CRISPR-
Cas wywodza sie od kaspozonéw [5], a flankujgce je sekwencje TIR daly poczatek sekwencjom
powtorzonym (CRISPR repeats). Wskazuja na to liczne podobienstwa: odwrdcone sekwencje
powtorzone (TIRs) wiekszosci kaspozondéw majg dtugosc¢ ok. 50 bp (sekwencje powtdérzone CRISPR-
Cas majg dtugos¢ w granicach 20-50 bp), czes¢ z nich ma strukture palindromu i sg postulowanym
miejscem wigzania biatka Cas1 [8].

Konkluzje

1 Grupa I - u przedstawicieli Methanomicrobiales

Identyfikacja genow cas niepowigzanych z loci CRISPR (Cas1-solo)[4]

Grupa Il - u Methanomicrobia, kilku przedstawicieli Thaumarchaeota oraz
u Aciduliprofundum boonei

1. OdKkrycie nowych elementéw genetycznych - kaspozonow (w 2014 roku [6]) - wzbudzilo
duze zainteresowanie wsrod badaczy. Nalezy jednak zaznaczy¢, ze elementy te wyrdzniono
wylacznie na podstawie wynikow analiz bioinformatycznych sekwencji, a mobilnos¢ wysp

Identyfikacja genow Cas1-solo grupy Il wystepujacych w bliskim

, | sasiedztwie genéw polimerazy DNA z rodziny B (PolB).

helix) [4]

A takze gendéw nukleazy HNH i biatek zawierajgcych dwie domeny HTH (helix-turn-

cas1-polB nie byla zostala potwierdzona eksperymentalnie.

2. Analizy porownawcze genomow wielu szczepow archeona Methanosarcina mazei
pozwolily na zaobserwowanie sladow niedawnej mobilnosci kaspozonow. Dowodzi to, ze
przynajmniej czeS¢ z nich ma wlasciwosci charakterystyczne dla funkcjonalnych

3 | prokariotycznych.

kryteria.

Okreslenie wspotlwystepowania genow cas1 i polB w genomach

Identyfikacja 19 wysp genomowych (od ~8 kb do ~20 kb)[5] spelniajgcych zatozone

transpozonow [9].

3. Systemy CRISPR-Cas to zlozone uklady genetyczne, ktore powstaly w nastepstwie wyniku
kilku nastepujacych po sobie zdarzen ewolucyjnych. Najnowsze analizy [10] wskazuja, Ze
kaspozony daly poczatek systemom CRISPR-Cas.

Wyspy cas1-polB - zintegrowane ruchome elementy genetyczne [6].
Na koncach prawie wszystkich wysp cas1-polB zidentyfikowano odwrdcone
4 sekwencje powtorzone (TIR), a obok nich krétsze sekwencje, prawdopodobnie 2.
stanowigce powielong sekwencje docelowg integracji. Jednoczenie zadna z wysp nie
zawierata konserwowanych gendéw transpozaz ani integraz.
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