Abstrakt

Metylace DNA v cytosinu je dtlezitd epigenetickd znacka, ktera se podili na regulaci genové
exprese, umlCovani transponovatelnych elementiich a spoluurCuje celkovy stavu chromatinu.
Cytosin se v DNA mitize vyskytovat ve tfech kontextech: CG, CHG a CHH (kde H zastupuje
C, A, nebo T). Arabidopsis thaliana (a rostliny obecn€) disponuje molekularnim aparatem, kterym
je schopna metylovat DNA v cytosinu ve vSech kontextech. Tento aparat ma dva tkoly: udrZovat jiz
zavedené metylacni znacky a v pripadé potfeby vytvaret nové. UdrZovani metylace se pro
jednotlivé kontexty 1iSi svymi mechanismy. K metylaci symetrickych kontexti CG a CHG se
vyuzZiva informace z jiZz metylovaného vldkna. Asymetrické kontexty CHH a i CHG k metylaci
vyuzivaji informaci z dalsi epigenetické znacky: modifikace histonti, konkrétné dimetylace histonu
H3 na lysinu 9. Takto vznika zpétnovazebna smycka mezi metylaci histoni a DNA. Metylace CHH
pak také miZe byt navdadéna pomoci malych RNA komplementarnich k danému mistu.
Mechanismus navadéni metylacniho enzymu pomoci malych RNA je také vyuZivan pri zavadéni
novych mDNA znacek, a to v pripadé vSech kontextli. Nejvice je metylovan kontext CG, ktery
kromé velkého zastoupeni v heterochromatinu je pFitomny i v konstitutivné prepisovanych

oblastech dlouhych stfedné intezivné prepisovanych gent.
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