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Zivimo u eri sekvenciranja genoma, genomi mnogih organizama, pa tako i Ijud&og, vec su “procitani”, desifrirani.
lznenadujuce otkric¢e, proizaslo iz analize raznih «procitanih» genoma, bile je da geni cine samo maleni dio, tek oko

2%. Ta si¢udna frakcija genoma ¢&ini ono na ¢emu se temelji vedina znanja o strukturi, funkciji i evoluciji genoma. Jo$ i Secences
prije ere sekvenciranja genoma znalo se da.u njemu postoje dijelovi koji nisu geni, ali kako je njihova funkcija bila el
potpuno nejasna znanstvenici su ih nazvali ,junk DNA”. Ovaj dio genoma, danas nazvan nekodirajuca DNA, sadrzava
vrlo raznolike slijedove DNA koje su vrlo Cesto sklone velikom broju ponavljanja i dinamicnoj evoluciji. Ovaj dio genoma

Protein-coding
genes

se sve intenzivnije istrazuje, pa je dokazana '‘njegova vaznost 'u mnogim procesima presudnima za pravilno
funkcioniranje stanice | organizma, povezanost s nekim bolestima te J't'ecaj na evoluciju genoma. 4
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Nasa dva laboratorija koncentrirana su ma istrazivanja jedne vrste nekodirajucih sekvenci, satelitne DNA, i to s vise
razliCitih aspekata. Jedna grupa je koncentrirana na istrazivanje porijekla, strukture i evolucije ovih sekvenci u ZE;Q]
genomima raznih modelnih organizama (kukci, obliéi i skoljkasi), dok druga istrazuje njihov transkripcijski potencijal | BN ST
utjecaj na oblikovanje kromatméke st

Percent of DNA Not Coding for Protein

eukaryotes Plants
ure. NONPROTEIN-CODING SEQUENCES make up only a small fraction of the DNA of prokaryates. Among

eukaryates, as their complexity increases, generally so, too, does the proportion of their DNA That
does not code for protein. The noncoding sequences have been considerad junk, but perhaps it
actually helps 1o explain organisms' complexity.
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Genom skoljkasa Donax trunculus sadrzi veliki broj nisko zastupljenih (do 2%), sekvenci
satelitnin DNA. Od sedam prethodno karakteriziranih satelitnih porodica Sest ih je
uobicajenih AT-bogatih (DTE, DTHS1, DTHS2, DTHS3, DTHS4, DTF1, BIV160), i jedna . --l'l'.'.:lI F
koja se razlikuje po visokom GC sadrzaju (DTF2). Nedavno smo kod tog skoljkasa otkrili o

postojanje joS jednog novog satelita. ORGANlZACle satDNA
Samo porijeklo satelitnih sekvenci nije tocno utvrdeno, no smatra se da bi njihov izvor
mogli biti mobilni geneticki elementi koji takve sekvence rasprostranjuju po genomu,
nakon cega slijedi njihovo umnazanje putem razliCitih mehanizama.

Obli¢i korijenovih kvrzica roda Meloidogyne su biljni paraziti od iznimne
agronomske vaznosti. Genom vrste Meloidogyne incognita nedavno je

sekvenciran. Nasi rezultati ukazuju na postojanje vrlo kompleksne
CvG mobilnog elementa pronadenog kod Skoljke Crassostrea virginica. CvG pripada organizacije viseg reda koja sadrzi razlicite satDNA na istom nizu,
Pearl porodici MITE elemenata (Miniature Inverted-repeat Transposable Elements). pretpostavljaju¢i postojanje ,hot spots” koje generiraju ove sekvence
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1. CviG AAGGEGCATARCTOC AT AL L AR TR -GECATCAARATT TRCTCECGATATGCATAR CACCATATCGATCTCETAT CTACATAC CARGTTI CATGATAATT AT CAGTAGTTT CAGRGGAGT TG CEAT-ACRRAGGTTT TG EARGGADGG LOGEACGEAD &

LW
2. DTCE4AIN EEGGGE L ETHNETER L B A NCGEETCETCGARTATCGTTIATE TCABE TT CETGENC ML TACECHICECAGGELETC AMCEETGE EEGTTTCHLGE WATTCCETCENGTELTGLLGCEGGHGTTG TC CG Gl C LN ARNGET AREGGACGGCEGGACGGAT &

Pretragom baza repetitivhih elemenata utvrdeno je da jos 3 satelita tog skoljkasa

pokazuju slicnost s razlicitim mobilnim elementima, DTHS1 s jednim non-LTR

\ retrotranspozonom, DTHS2 s LTR retrotranspozonom | DTE s MITE elementom.

hakve slicnhosti mobilnih elemenata i satelitnih DNA podrzavaju teoriju o sredisnjoj ulozi
sponirajucih elemenats Qe e s lign i satalitnih sekvenci, te njihov utjecaj
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