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Dissecting the Mechanism of
== Nucleosome Retention in Mouse
Spermatozoa

Wyniki w skrocie

Przeglad wpltywu nukleosomow na
dziedziczenie epigenetyczne

Nukleosomy sg w biologii jedng z jednostek o najwiekszej pojemnosci, poniewaz
moga zmiesci¢ okoto dwdch metrow liniowego DNA w jadrze komérkowym o
Srednicy zaledwie 10 um. Ponadto moga przenosié informacje dziedziczone
genetycznie.

BADANIA
PODSTAWOWE

Zmiany warunkow srodowiskowych, takie jak
narazenie na zanieczyszczenia srodowiska lub
opieka rodzicielska na wczesnym etapie zycia
po urodzeniu, mogg mie¢ wptyw na rozwoj,
fizjologie i sprawnos¢ fizyczng potomstwa.
Mechanizmy lezgce u podstaw przekazywania
takich cech wsrod jednego lub wielu pokolen
sg w duzej mierze nieznane, ale metylacja

© molekuul_be, Shutterstock DNA, RNA i nukleosomy moga potencjalnie
petni¢ funkcje mediatorow dziedziczenia
epigenetycznego.

W koncowym etapie rozwoju komoérek meskich komorek rozrodczych chromatyna
ulega liczny przemianom, ktorych skutkiem jest architektura jgdra komorkowego o
niewielkich wymiarach w plemnikach umozliwiajgcych zaptodnienie. W tym procesie
nukleosomy sg w duzej mierze usuwane z nasienia ssakéw i ludzi i zastepowane
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protaminami. W ramach finansowanego ze srodkéw UE projektu NUCLEOSOME
RETENTION (Dissecting the mechanism of nucleosome retention in mouse
spermatozoa) ponownie przeanalizowano te prace i inne badania, ktére podwazajq
potozenie zachowywanych nukleosomoéw.

W poprzednich badaniach kilka grup, w tym instytucja petnigca role gospodarza
projektu NUCLEOSOME RETENTION, wykazato, ze niewielka czes¢ nukleosomow
zachowanych u myszy i ludzi znajduje sie zwykle w regionach regulacyjnych genu w
genomie. Inna grupa opisata réwniez potozenie nukleosoméw w powtarzalnych
regionach genomu w plemnikach cztowieka i wotu.

W celu zweryfikowania miejsc wystepowania nukleosomow w plemnikach ssakow
badacze bioracy udziat w projekcie ponownie przeanalizowali surowe dane DNA
zwigzanego z nukleosomami z nasienia cztowieka i wotu. Odkryto, ze opublikowane
wyniki dotyczace nasienia cztowieka i wotu byty nieprawidtowe ze wzgledu na
analize przy uzyciu nieprawidtowych obliczen.

Praca zostata opublikowana w czasopismie recenzowanym Developmental Cell w
artykule ,Alternative Computational Analysis Shows No Evidence for Nucleosome
Enrichment at Repetitive Sequences in Mammalian Spermatozoa” (4.

Wyniki badan projektu NUCLEOSOME RETENTION czesciowo rozjasnity
watpliwoéci w debacie dotyczacej potozenia nukleosomdw podczas rozwoju nasienia
ssakéw. Uzyte i opracowane metody zapewnity solidng baze wiedzy dotyczacej
analizy w dziedzinie biologii obliczeniowej, ktérg mozna zastosowacé w przysztosci do
mapowania nasienia myszy. Co istotne, praca potozyta fundament pod dalsze
badania funkcjonalne dotyczace dziedziczenia epigenetycznego po ojcu.

Stowa kluczowe

Nukleosom dziedziczenie epigenetyczne NUCLEOSOME RETENTION

nasienie ssakéw biologia obliczeniowa

Znajdz inne artykuty w tej samej dziedzinie zastosowania
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