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EndoEndo--siRNAsiRNA::

GhildiyalGhildiyal & & ZamoreZamore (200(20099) ) NatNat RevRev GenetGenet
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Większość endogennych siRNA powstaje 
z transpozonów i powtórzeń sekwencji DNA

Większość endogennych siRNA powstaje 
z transpozonów i powtórzeń sekwencji DNA

KasschauKasschau, K.D., , K.D., FahlgrenFahlgren, N., Chapman, E.J., Sullivan, C.M., , N., Chapman, E.J., Sullivan, C.M., CumbieCumbie, J.S., , J.S., GivanGivan, S.A., and Carrington, J.C. (2007) , S.A., and Carrington, J.C. (2007) PLoSPLoS BiolBiol

Większość siRNA w komórce pochodzi z sekwencji transpozonowych

i powtórzonych. U Arabidopsis thaliana duże zagęszczenie tego typu sekwencji 

występuje w rejonach centromerowych chromosomów.

mamałłee RNARNA

ttransporanspozzonony y 

retrotransporetrotranspozonyzony

ChromosomChromosom

CentromerCentromer

WysokoWysoko--przepustowe przepustowe sekwencjonowaniesekwencjonowanie mamałłych RNAych RNA
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tasiRNAtasiRNA: ro: rośślinne endogenne linne endogenne siRNAsiRNA

gen TAS

RNA Pol II

AGO

RDR6

transkrypcja locus TAS przez polimerazę RNA II

wiązanie przez miRNA i cięcie

synteza drugiej nici RNA 

przez RDR6 (RNA-dependent RNA polymerase)

tasiRNAtasiRNA –– transtrans--acting acting siRNAsiRNA

•• specyficzne dla rospecyficzne dla rośślinlin

•• kodowane przez genykodowane przez geny TASTAS

•• obrobróóbka pierwotnego bka pierwotnego transkryptutranskryptu jest inicjowana przezjest inicjowana przez miRNAmiRNA

rekrutacja RDR6
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biogeneza biogeneza tasiRNAtasiRNA –– c.d.c.d.

dsRNA jest cięty przez DCL4 na 

serię krótszych dsRNA, 

uwalniając wiele cząsteczek 

tasiRNA z jednego genu TAS.

ArabidopsisArabidopsis –– 4 rodziny gen4 rodziny genóóww TASTAS

••TAS1 TAS1 ii TAS2TAS2 tasiRNAtasiRNA –– PPRPPR

••TAS3TAS3 tasiRNAtasiRNA –– czynniki czynniki transkrypcyjnetranskrypcyjne ARF ARF 

••TAS4TAS4 tasiRNAstasiRNAs –– czynniki czynniki transkrypcyjnetranskrypcyjne MYBMYB
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Z jednego genuZ jednego genu TAS TAS 

powstaje wiele czpowstaje wiele cząąsteczeksteczek tasiRNAtasiRNA

Allen, E., Allen, E., XieXie, Z., Gustafson, A M., and Carrington, J.C. (2005) Cell, Z., Gustafson, A M., and Carrington, J.C. (2005) Cell

↑↑
miejsce cięcia 
pierwotnego 

transkryptu przy 
udziale miRNA

kluczowe dla 
zapewnienia 

specyficzności tasiRNA; 
DCL4 zaczyna ciąć

prekursor dokładnie 
w tym miejscu i tnie 
w odstępach 21nt

tasiRNA mogą
powstawać

z obu nici RNA

DCL4 DCL4 przesuwa przesuwa 

sisięę wzdwzdłłuużż
dsRNAdsRNA, , 

odmierzajodmierzająąc c 

i tni tnąąc c 



37

Mutacje rdr6 i zip, Mutacje rdr6 i zip, 

podobnie jakpodobnie jak dcl4 dcl4 ii tas3,tas3,

przyspieszajprzyspieszająą zmiany zmiany 

rozwojowerozwojowe
przyspieszone przejprzyspieszone przejśście z fazy juwenilnej cie z fazy juwenilnej 

do dorosdo dorosłłej: wydej: wydłłuużżone lione liśście, wywinicie, wywinięęte te 

pod sppod spóód brzegi blaszek lid brzegi blaszek liśściowychciowych

Zaburzenia biogenezyZaburzenia biogenezy tasiRNAtasiRNA

→→ zaburzenia rozwojuzaburzenia rozwoju

FahlgrenFahlgren, N., Montgomery, T.A., Howell, M.D., Allen, E., Dvorak, S.K., A, N., Montgomery, T.A., Howell, M.D., Allen, E., Dvorak, S.K., Alexander, A.L., and Carrington, J.C. (2006) lexander, A.L., and Carrington, J.C. (2006) CurrCurr. Biol. . Biol. 

mutacja rdr6-15:

brak tasiRNA

zip-1 (AGO7):

brak TAS3 tasiRNA

NorthernNorthern
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natsiRNAnatsiRNA: ro: rośślinne endogenne linne endogenne siRNAsiRNA

Wg Wg KatiyarKatiyar--AgarwalAgarwal, S., Morgan, R., , S., Morgan, R., DahlbeckDahlbeck, D., , D., BorsaniBorsani, O., Villegas , O., Villegas JrJr. A., Zhu, J.. A., Zhu, J.--K., K., StaskawiczStaskawicz, B.J., and Jin, H. (2006), B.J., and Jin, H. (2006) Proc. Proc. NatlNatl. Acad. . Acad. SciSci. USA. USA

nnatsiRNAatsiRNA –– nnaturalatural antisenseantisense--transcripttranscript derivedderived siRNAsiRNA

ciscis--acting acting 

pochodzpochodząą z zachodzz zachodząących na siebie cych na siebie transkrypttranskryptóóww gengenóów zwiw zwiąązanych ze stresemzanych ze stresem

AGOAGO

zachodzzachodząące na siebie sekwencje ce na siebie sekwencje 

ssąąsiadujsiadująących gencych genóów w 

komplementarne wzglkomplementarne wzglęędem dem 

siebie siebie transkryptytranskrypty NAT NAT 
((naturalnatural antisenseantisense))

tworztworząą dsRNAdsRNA
wyciszeniewyciszenie
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natsiRNAnatsiRNA: ro: rośślinne endogenne linne endogenne siRNAsiRNA

syntetyzowane w odpowiedzi na stres syntetyzowane w odpowiedzi na stres 

np. wysokie zasolenie glebynp. wysokie zasolenie gleby

biogeneza: biogeneza: 

DCL2 i/lub DCL1, DCL2 i/lub DCL1, 

RDR6 (RDR6 (polimerazapolimeraza RNA zaleRNA zależżna od RNAna od RNA), ), 

SGS3 (SGS3 (biabiałłko wiko wiążąążące RNAce RNA) ) 

i i polimerazapolimeraza RNA IVRNA IV

24 24 ntnt natsiRNAnatsiRNA –– cicięęcie jednej z nici cie jednej z nici 

mRNAmRNA, druga s, druga słłuużży jako matryca do y jako matryca do 

syntezy 2syntezy 2--rzrzęędowych 21nt dowych 21nt natsiRNAnatsiRNA

przez RDR6przez RDR6

A. A. thalianathaliana: : lsiRNAlsiRNA ((longlong siRNAsiRNA))

3030--40nt40nt

rróówniewnieżż powstajpowstająą z z transkrypttranskryptóóww NATNAT

inne biainne białłka uczestniczka uczestnicząą w biogeneziew biogenezie

GhildiyalGhildiyal & & ZamoreZamore (200(20099) ) NatNat RevRev GenetGenet



40

RoRośślinne linne polimerazypolimerazy RNARNA

enzym występowanie funkcja

Polimeraza RNA I wszystkie Eucaryota synteza rRNA

Polimeraza RNA II wszystkie Eucaryota synteza mRNA, microRNA

Polimeraza RNA III wszystkie Eucaryota synteza tRNA, 5S rRNA

Polimeraza RNA IV rośliny biogeneza siRNA

Polimeraza RNA V rośliny rekrutacja białek AGO do DNA

DNA

RNA

polimeraza RNA
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Transkrypcyjne wyciszanie genów (TGS): 
hc-siRNA

Transkrypcyjne wyciszanie genów (TGS): 
hc-siRNA

mamałłee RNA RNA mogmogąą hamowahamowaćć transkrypcjtranskrypcjęę okreokreśślonych lonych 

gengenóów poprzez kowalencyjne modyfikacje DNA lub w poprzez kowalencyjne modyfikacje DNA lub 

biabiałłek ek histonowychhistonowych

transkrypcjatranskrypcja

Ten rodzaj wyciszenia jest często 
związany ze stale nieaktywnym 
transkrypcyjnie DNA, włączając 
rejony centromerowe i transpozony, 
ale również zachodzi w genach.

Ten rodzaj wyciszenia jest często 
związany ze stale nieaktywnym 
transkrypcyjnie DNA, włączając 
rejony centromerowe i transpozony, 
ale również zachodzi w genach.

DNADNA

biabiałłka ka 

histonowehistonowe

wyciszeniewyciszenie
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siRNAsiRNA mogmogąą wyciszawyciszaćć DNA za poDNA za pośśrednictwem rednictwem 

enzymenzymóów w metylujmetylująącychcych cytozynycytozyny

lub modyfikujlub modyfikująących biacych białłka ka histonowehistonowe

O
N

NH2

N

~

O

N

N

NH2

~

CH3

cytozyna 5-metylocytozyna

m
ety

lo
tra

nsfe
ra

za

DNA może być kowalencyjnie 
modyfikowany w reakcji 

metylacji cytozyny

metylacjametylacja

DNADNA

W mechanizm W mechanizm transkrypcyjnegotranskrypcyjnego wyciszania wyciszania 

DNA przez DNA przez siRNAsiRNA zaangazaangażżowane sowane sąą dwie dwie 

specyficzne dla rospecyficzne dla rośślinlin polimerazypolimerazy RNA:RNA:

PolPol IVIV i i PolPol VV

AGO
metylotransferaza

DNA

modyfikacja modyfikacja 

histonhistonóóww
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PolimerazyPolimerazy RNA IV i V uczestniczRNA IV i V uczestnicząą

w w transkrypcyjnymtranskrypcyjnym wyciszaniu genwyciszaniu genóóww

Polimeraza RNA IV
uczestniczy w 
biogenezie siRNA.

Niekodujące
transkrypty
polimerazy RNA V
nakierowują
maszynerię
wyciszającą do 
odpowiednich 
sekwencji DNA.

RNA Pol IV

RNA Pol V

modyfikacja modyfikacja 

histonhistonóóww

metylacjametylacja

DNADNA
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PolimerazyPolimerazy RNA IV i V uczestniczRNA IV i V uczestnicząą

w w transkrypcyjnymtranskrypcyjnym wyciszaniu genwyciszaniu genóóww

Polimeraza RNA IV
uczestniczy w 
biogenezie siRNA.

Niekodujące
transkrypty
polimerazy RNA V
nakierowują
maszynerię
wyciszającą do 
odpowiednich 
sekwencji DNA.

HaagHaag J.R., J.R., PikaardPikaard C.S.,C.S., (20(201111) ) NatNat RevRev Mol Mol CellCell BiolBiol
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siRNA - podsumowaniesiRNA - podsumowanie

Szlak Szlak siRNAsiRNA wycisza egzogenny, „obcy” DNA, wycisza egzogenny, „obcy” DNA, transpozonytranspozony oraz oraz 

sekwencje powtórzonesekwencje powtórzone

siRNAsiRNA powstają dzięki aktywności białek typu powstają dzięki aktywności białek typu DicerDicer, które tną , które tną dsRNAdsRNA

siRNAsiRNA są wiązane przez białka z rodziny AGO i tworzą kompleksy są wiązane przez białka z rodziny AGO i tworzą kompleksy 

wyciszające (RISC)wyciszające (RISC)

Kompleksy wyciszające mogą działać Kompleksy wyciszające mogą działać potranskrypcyjniepotranskrypcyjnie, poprzez cięcie , poprzez cięcie 

mRNAmRNA lub inhibicję translacjilub inhibicję translacji

Kompleksy wyciszające mogą zmieniać strukturę chromatyny poprzezKompleksy wyciszające mogą zmieniać strukturę chromatyny poprzez

metylacjęmetylację DNA lub modyfikację białek DNA lub modyfikację białek histonowychhistonowych
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microRNA - miRNAmicroRNA - miRNA

•• uważa się, że uważa się, że miRNAmiRNA wyewoluowały zwyewoluowały z siRNAsiRNA –– powstają i dojrzewają powstają i dojrzewają 

w podobny (do pewnego stopnia) sposóbw podobny (do pewnego stopnia) sposób

•• miRNAmiRNA są kodowane przez specyficzne genysą kodowane przez specyficzne geny MIRMIR, ale wpływają na , ale wpływają na 

ekspresję innych genówekspresję innych genów –– są cząsteczkami regulatorowymi są cząsteczkami regulatorowymi 

działającymi działającymi 

inin transtrans

•• miRNAmiRNA u roślin (również u zwierząt) regulują procesy rozwojowe u roślin (również u zwierząt) regulują procesy rozwojowe 

i fizjologicznei fizjologiczne
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AAAn
RNA Pol II

microRNA działaja poprzez cięcie

mRNA lub inhibicję translacji

DCL

gengen MIRMIR

RNA Pol II

mRNA

AAAn

AGO

AGO
AAAn

AAAnAGO

Inhibicja Inhibicja 

translacjitranslacji

cicięęcie cie 

mRNAmRNA

microRNA - miRNAmicroRNA - miRNA
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microRNA - miRNAmicroRNA - miRNA

aktywnaaktywna

translacjatranslacja

inhibicja inhibicja 

inicjacji inicjacji 

translacjitranslacji

inhibicja inhibicja 

translacjitranslacji

degradacja degradacja 

mRNAmRNA

StefaniStefani G., G., SlackSlack F. J.,F. J., (200(20088) ) Mol Mol CellCell BiolBiol
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microRNA - miRNAmicroRNA - miRNA

aktywnaaktywna

translacjatranslacja

degradacja degradacja 

mRNAmRNA

StefaniStefani G., G., SlackSlack F. J.,F. J., (200(20088) ) Mol Mol CellCell BiolBiol
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Step 1.Step 1. Initial effect of Initial effect of miRNAsmiRNAs: inhibition of translation at the initiation step without mRNA: inhibition of translation at the initiation step without mRNA

decay. decay. 

Step 2.Step 2. mRNA mRNA deadenylationdeadenylation by PAN2by PAN2––PAN3 and CCR4PAN3 and CCR4––NOT complexes recruited byNOT complexes recruited by

miRISCmiRISC as a consequence of translation inhibition that makes as a consequence of translation inhibition that makes poly(Apoly(A) tail more accessible. ) tail more accessible. 

Step3.Step3. Stimulated Stimulated deadenylationdeadenylation potentiatespotentiates the effect on translational inhibition and leadthe effect on translational inhibition and leads s 

to decay of target mRNAs through the recruitment of the to decay of target mRNAs through the recruitment of the decappingdecapping machinerymachinery..

Destabilization of target Destabilization of target 

mRNA is the predominant mRNA is the predominant 

reason for reduced protein reason for reduced protein 

output.output.
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GenyGeny MIRMIR: transkrypcja d: transkrypcja dłługich czugich cząąsteczek steczek 

pripri--mimiRNA RNA z ktz któórych powstajrych powstająą miRNAmiRNA

• miRNA są kodowane przez geny
MIR

• pierwotne transkrypty miRNA
(pri-miRNA) tworzą drugorzędowe, 
dwuniciowe struktury, które są
rozpoznawane i cięte przez białka 
Dicer (u roślin DCL1)

• nić miRNA* jest degradowana

• miRNA są kodowane przez geny
MIR

• pierwotne transkrypty miRNA
(pri-miRNA) tworzą drugorzędowe, 
dwuniciowe struktury, które są
rozpoznawane i cięte przez białka 
Dicer (u roślin DCL1)

• nić miRNA* jest degradowana
3'

5' miRNA

miRNA*

3'

5' pri-miRNA

miRNA

MIR gene

mRNA target

DCL1
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Biogeneza Biogeneza miRNmiRNA A 
u rou rośślinlin

DNADNA

pripri--miRNAmiRNA

transkrypcjatranskrypcja

cicięęciecie

eksporteksport

tworzenie tworzenie 

kompleksu kompleksu 

RISCRISC

metylacjametylacja

jjąądro dro 

komkomóórkowerkowe

cytoplazmacytoplazma

miRNAmiRNA

miRNAmiRNA**

mRNAmRNA

cicięęcie cie mRNAmRNA

MalloryMallory A., A., VaucheretVaucheret H.H. (200(20066) ) 

NatureNature GenetGenet..

HYL1: HYL1: 
oddziaoddziałływanie z DCL1ywanie z DCL1

HEN1: HEN1: 
metylotransferazametylotransferaza, , 

metylacjametylacja miRNAmiRNA//miRNAmiRNA**

HST (HST (HASTYHASTY): ): 
eksport eksport miRNAmiRNA//miRNAmiRNA* * 

do cytoplazmy, do cytoplazmy, 

homolog homolog eksportynyeksportyny 55
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Biogeneza Biogeneza miRNmiRNA A 
u zwierzu zwierząątt

DNADNA

pripri--miRNAmiRNA

prepre--miRNAmiRNA

prepre--miRNAmiRNA

miRNAmiRNA//miRNAmiRNA**

jjąądro komdro komóórkowerkowe

cytoplazmacytoplazma

transkrypcjatranskrypcja

cicięęciecie

eksporteksport

cicięęciecie

tworzenie tworzenie 

kompleksu kompleksu 

RISCRISC

Wg: Wg: DingDing X.C., X.C., WeilerWeiler J., J., GrosshansGrosshans H.H. (200(20099) ) 

TrendsTrends inin BiotechnologyBiotechnology

Drosha+DGCR8 Drosha+DGCR8 ((PashaPasha)): : 
cicięęcie cie pripri--miRNAmiRNA

→→ prepre--miRNAmiRNA

EXP5 EXP5 ((eksportynaeksportyna 5)5): : 
eksport eksport prepre--miRNAmiRNA

do cytoplazmydo cytoplazmy

DicerDicer: : 
cicięęcie cie prepre--miRNAmiRNA

→→ miRNAmiRNA//miRNAmiRNA**



54

Biogeneza Biogeneza miRNAmiRNA u rou rośślin i zwierzlin i zwierząątt
eksport z jeksport z jąądra komdra komóórkowego do cytoplazmyrkowego do cytoplazmy

MIRTRONYMIRTRONY

pri-miRNApri-miRNA

pri-miRNApri-miRNA

CarthewCarthew R. W., R. W., SontheimerSontheimer E. J.,E. J., (200(20099) ) CellCell
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MirtronyMirtrony

wystwystęępujpująą u u D. D. melanogastermelanogaster, , 

C. C. eleganselegans, ssak, ssakóóww

powstajapowstaja z z intronintronóóww wyciwycięętych tych 

z z prepre--mRNAmRNA podczas podczas 

skskłładania adania mRNAmRNA
((splicingsplicing))

niezaleniezależżne od ne od DroshaDrosha

rozcirozcięęcie struktury cie struktury lariatulariatu
((debranchingdebranching))

prowadzi do powstania prowadzi do powstania 

prepre--miRNAmiRNA

prepre--miRNAmiRNA→→ biogeneza biogeneza miRNAmiRNA

lariatlariat

Kim V. N., Kim V. N., HanHan J., J., SiomiSiomi M.C.M.C. (2009) (2009) Mol Mol CellCell BiolBiol
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FahlgrenFahlgren, N., Howell, M.D., , N., Howell, M.D., KasschauKasschau, K.D., Chapman, E.J., Sullivan, C.M., , K.D., Chapman, E.J., Sullivan, C.M., CumbieCumbie, J.S., , J.S., GivanGivan, S.A., Law, T.F., Grant, S.R., , S.A., Law, T.F., Grant, S.R., DanglDangl, J.L., and Carrington, J.C. (2007) , J.L., and Carrington, J.C. (2007) PLoSPLoS ONE. ONE. 

Blisko połowa spośród genów 

regulowanych przez miRNA to 

czynniki transkrypcyjne

Blisko połowa spośród genów 

regulowanych przez miRNA to 

czynniki transkrypcyjne

Factors
Factors

NiektNiektóórere miRNAmiRNA ssąą konserwowanymi konserwowanymi 

ewolucyjnie regulatorami ekspresji genewolucyjnie regulatorami ekspresji genóóww
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PrzykPrzykłłady genady genóów w 

regulowanych przezregulowanych przez miRNAmiRNA u rou rośślinlin

rodzina rodzina miRNAmiRNA rodzina genrodzina genóów w 

regulowanych przez regulowanych przez miRNAmiRNA
funkcjafunkcja

156 czynniki transkrypcyjne SPL Synchronizacja procesów 

rozwojowych

160 czynniki transkrypcyjne ARF Odpowiedź na auksyny, 

procesy rozwojowe

165 czynniki transkrypcyjne

HD-ZIPIII

Rozwój, polaryzacja

172 czynniki transkrypcyjne AP2 Synchronizacja procesów 

rozwojowych, floral organ 

identity

390 TAS3 (tasiRNA – regulują

ekspresję czynników 

transkrypcyjnych ARF)

Odpowiedź na auksyny, 

procesy rozwojowe

395 Transport siarczanów Asymilacja siarki

399 Ubikwitynacja białek Asymilacja fosforu

Wg Wg WillmannWillmann, M.R., and , M.R., and PoethigPoethig, R.S.  (2007) , R.S.  (2007) CurrCurr. . OpinOpin. Plant Biol. . Plant Biol. 
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miRNA - podsumowaniemiRNA - podsumowanie

Uważa się, że miRNA regulują większość procesów biologicznych 
zarówno u roślin jak i zwierząt, kontrolując ekspresję specyficznych 
genów działając in trans

miRNA reguluja procesy rozwojowe:
np. u A. thaliana miR156 i miR172 regulują procesy kwitnienia;
u C. elegans wyciszenie lin-14 przez przez lin-4 jest potrzebne do 
prawidłowego rozwoju

miRNA działają głównie poprzez obniżenie poziomu mRNA, 
ale również poprzez inhibicję translacji 
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~25~25--30 30 ntnt, 2, 2’’--OO--metylowane kometylowane końńce 3ce 3’’

wystwystęępujpująą u zwierzu zwierząąt, zidentyfikowane w liniach t, zidentyfikowane w liniach 

komkomóórek rozrodczych rek rozrodczych D. D. melanogastermelanogaster

wiwiążąążą sisięę z biaz białłkami PIWI:kami PIWI:

PiwiPiwi, , AubergineAubergine, Ago3 , Ago3 –– D. D. melanogastermelanogaster

MILI, MIWI, MIWI2 MILI, MIWI, MIWI2 –– mysiemysie

HILI, HIWI1, HIWI2 HILI, HIWI1, HIWI2 –– ludzkieludzkie
C. C. eleganselegans –– „„21U21U””RNA RNA –– 21 21 ntnt –– wiwiążąże PRGe PRG--1 1 ((PiwiPiwi--relatedrelated genegene 1)1)

wyciszanie wyciszanie transpozontranspozonóóww i powti powtóórzerzeńń DNA, DNA, 

u ssaku ssakóów w metylacjametylacja DNA sekwencji DNA sekwencji 

transpozonowychtranspozonowych

Małe RNA niezależne od Dicer: piRNAMałe RNA niezależne od Dicer: piRNA

metylacjametylacja

kokońńca 3ca 3’’

GhildiyalGhildiyal & & ZamoreZamore (200(20099) ) NatNat RevRev GenetGenet
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GhildiyalGhildiyal & & ZamoreZamore (200(20099) ) NatNat RevRev GenetGenet
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prpriRNAiRNA –– primalprimal smallsmall RNAsRNAs

•• zidentyfikowane u zidentyfikowane u S.pombeS.pombe

•• tworzenie/utrzymywanie tworzenie/utrzymywanie heterochromatynyheterochromatyny w w 

rejonach rejonach centromerowychcentromerowych

•• TrimanTriman: 3’: 3’--5’ 5’ egzorybonukleazaegzorybonukleaza –– obróbka obróbka 

prekursorów prekursorów priRNApriRNA i i siRNAsiRNA

Małe RNA niezależne od DicerMałe RNA niezależne od Dicer



62

PodsumowaniePodsumowanie

Wyciszanie genWyciszanie genóów za pow za pośśrednictwem marednictwem małłychych RNARNA odgrywa odgrywa 

istotnistotnąą rolrolęę zarzaróówno w regulacji ekspresji, jak i w zachowaniu wno w regulacji ekspresji, jak i w zachowaniu 

integralnointegralnośści ci genomgenomóóww organizmorganizmóów w żżywych.ywych.

SpecyficznoSpecyficznośćść wyciszenia okrewyciszenia okreśślonych genlonych genóów zapewniona jest w zapewniona jest 

dzidzięęki komplementarnoki komplementarnośści zasad mici zasad mięędzy madzy małłym wyciszajym wyciszająącym cym 

RNA, a RNA ulegajRNA, a RNA ulegająącym wyciszeniu.cym wyciszeniu.

Za poZa pośśrednictwem rednictwem siRNAsiRNA wyciszane swyciszane sąą m.in. regiony bogatej w m.in. regiony bogatej w 

powtpowtóórzenia DNA rzenia DNA heterochromatynyheterochromatyny, sekwencje , sekwencje transpozonowetranspozonowe, , 

wirusy i inne wirusy i inne patogenypatogeny..

miRNAmiRNA ii tasiRNAtasiRNA regulujregulująą m.in. ekspresjm.in. ekspresjęę gengenóów zwiw zwiąązanych z zanych z 

zegarem biologicznym, rozwojem, reakcjzegarem biologicznym, rozwojem, reakcjąą na stres.na stres.


