
Abstrakt 

Donedávna se pohlíželo na sestřih a transkripci jako na téměř nezávislé procesy. Dnes 

však řada studií přináší mnoho důkazů o jejich propojení, a to i u kvasinky Saccharomyces 

cerevisiae. Propojení těchto procesů je zprostředkováno zejména C-terminální doménou RNA 

polymerázy II, kterou tvoří tandemově se opakující heptapeptidové sekvence – YSPTSPS. 

Aminokyselinové zbytky heptapeptidové sekvence jsou v průběhu transkripce specificky 

fosforylovány, což reguluje samotný průběh transkripce a vazbu faktorů, mj. nezbytných pro 

úpravu vznikajícího transkriptu. Úpravy primárního transkriptu tak probíhají u vyšších 

eukaryot zejména kotranskripčně, tzn. před ukončením transkripce a uvolněním funkční 

mRNA. 

Názor na problematiku kotranskripčního sestřihu se u S. cerevisiae v posledních letech 

značně měnil. Nicméně dnes se pohlíží na sestřih pre-mRNA většiny genů S. cerevisiae jako 

na kotranskripční proces. RNA polymeráza II zpomaluje v oblasti terminálního exonu, což 

poskytuje jednotlivým komponentám spliceosomu dostatek času pro jejich sestavení na  

pre-mRNA a pro katalýzu sestřihu ještě před dokončením transkripce. 
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