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Streszczenie
Białka Ago są przedstawicielami wyspecjalizowanej i konserwatywnej rodziny Argonaute, od-
powiedzialnej przede wszystkim za regulację ekspresji genów przez mechanizm interferencji 
RNA. Ago wchodzące w skład kompleksu RISC (RNA-induced silencing complex) odpowiadają 
za wiązanie krótkiego RNA i trawienie lub hamowanie translacji docelowego mRNA. Prze-
łącznikiem między tymi funkcjami jest prawdopodobnie fosforylacja, chociaż nie wyklucza 
się również roli stężenia jonów magnezu. Najnowsze doniesienia wskazują, że w pewnych 
sytuacjach Ago mogą się łączyć z mRNA i spowodować zahamowanie translacji również bez 
udziału krótkiego RNA. Białka te biorą także udział w naprawie dwuniciowych pęknięć DNA za 
pośrednictwem rekombinacji homologicznej, w modyfikacjach chromatyny i alternatywnym 
splicingu, analizowany jest też ich wpływ na cykl komórkowy i senescencję. Ekspresja białek 
Ago jest tkankowo swoista, co potencjalnie może być wykorzystane w celach diagnostycznych. 
Poznanie struktury mechanizmów funkcjonowania Ago jest więc podstawowe dla zrozumie-
nia wielu procesów komórkowych. W artykule skoncentrowano się na budowie białek Ago 
z uwzględnieniem modyfikacji potranslacyjnych, przedstawiono dane i hipotezy dotyczące 
oddziaływań z krótkimi RNA i mRNA w tym mechanizmów sortowania siRNA/miRNA do po-
szczególnych przedstawicieli podrodziny Ago oraz ich rolę w komórkach eukariotycznych. 
Opisano również najnowszą, opartą na badaniach ewolucyjnych klasyfikację Ago w obrębie 
rodziny Argonaute oraz interakcje z DNA. 
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Summary

Ago proteins are members of the highly specialized and conserved Argonaute family, primarily 
responsible for regulation of gene expression. As a part of RNA-induced silencing complexes 
(RISCs) Ago proteins are responsible for binding a short RNA and cleavage/inhibition of trans-
lation of target mRNAs. Phosphorylation may work as the switch between those two functions, 
but the role of magnesium ion concentration is also taken into consideration. Recent reports 
indicate that Ago proteins can interact with an mRNA and cause inhibition of translation 
without the participation of a short RNA. 

As key elements in RNA interference processes, Ago proteins are an important and intensively 
exploited area of research. Furthermore, these proteins are involved in the repair of DNA 
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Wstęp

Interferencja RNA (RNAi) to postać potranskrypcyj-
nej regulacji ekspresji genów, a jej odkrycie otworzyło 
wiele możliwości w nauce i medycynie. Mechanizm zja-
wiska polega na indukowaniu degradacji mRNA lub blo-
kowaniu jego translacji przez krótkie, skompleksowane 
z białkami, niekodujące cząsteczki RNA. W mechanizmie 
interferencji głównym elementem, oprócz krótkiego 
RNA, jest wielobiałkowy kompleks RISC (RNA-induced 
silencing complex) odpowiadający za wiele etapów- 
od dojrzewania krótkiego RNA powstającego z dwuni-
ciowych prekursorów, po oddziaływanie z docelowym 
mRNA i blokowanie jego funkcji. Przebieg interferencji 
zależy w dużym stopniu od budowy RISC, a zwłaszcza od 
białka Argonaute, które jest głównym składnikiem kom-
pleksu niezbędnym do zajścia procesu.

Poznanie struktury i funkcji białek Argonaute to jedno 
z głównych wyzwań od czasu odkrycia zjawiska inter-
ferencji RNA. Białka Argonaute występują u bakterii, 
archebakterii i eukariontów. Pierwsze analizy ich struk-
tury dotyczyły głównie organizmów prokariotycznych 
oraz drożdży i dostarczyły wstępnych informacji o struk-
turze, aktywności katalitycznej oraz mechanizmie 
wiązania krótkich RNA [59]. Najnowsze badania przed-
stawicieli Argonaute u wyższych eukariota dostarczyły 
nowych danych dotyczących ewolucji tej grupy białek. 
Obecnie w rodzinie białek Argonaute wyróżnia się cztery 
główne podrodziny: Ago, PIWI, WAGO i Trypanosoma 
Ago. W komórkach ludzkich występują cztery białka 
z podrodziny Ago (Ago1, Ago2, Ago3 i Ago4) i cztery 
białka z podrodziny PIWI (HIWI1, HIWI2, HIWI3 i HILI) 
przy czym Ago1-4 są głównymi wykonawcami mecha-
nizmu interferencji RNA w odniesieniu do większości 

Full-text PDF:

Word count:
Tables:

Figures:
References:

http://www.phmd.pl/fulltxt.php?ICID=1220383

7014
–
3
109

Adres autorki:

Wykaz skrótów:

prof. dr hab. Joanna Rzeszowska, Zakład Inżynierii Systemów, Politechnika Śląska, ul. Akademicka 
16, 44-100 Gliwice; e-mail: Joanna.Rzeszowska@polsl.pl

3BP1 – białko wiążące p53 (p-53 binding protein), B-Cdk1 – cyklina B1 oddziałująca z kinazą 
cyklinozależną (cyclin B1 interacting with cyclin-dependent kinase), CCR4-NOT complex – Carbon 
catabolite - repressor protein 4-Not complex, Cdc25 – cell division cycle 25 phosphatase, CIR-
147 – chromosome internal repeats, CSR-1 – Chromosome Segregation and RNAi Deficient pro-
tein, dsRNA- dwuniciowy RNA (double strand RNA), FKBP5- FK506 binding protein 5, grp – białko 
uwalniające gastrynę (gastrin- releasing peptide), GW182 – glycine-tryptophan protein of 182kDa, 
Mdc1 – Mediator of DNA damage checkpoint protein 1, mei-41 – Serine/threonine protein kinase 
ATR, NDP52 – nuclear dot protein 52kDa, PAN2-PAN3 – Poly(A)nuclease 2 poly(A) nuclease 3 com-
plex, PAZ – Piwi-Argonaute-Zwille, piRNA – piwi-interacting RNA, PIWI – P element–induced wimpy 
testis, Rad51 – DNA repair protein RAD51 homolog 1, RPA – czynnik replikacyjny A (Replication 
protein), snoRNA – małe jąderkowe RNA (small nucleolar RNA), SUMO – Small Ubiquitin-like Modifier 
proteins, SWI/SNF – Switch/sucrose non fermentable, TB-RBP – Testis/brain-RNA-binding protein, 
TDRD – Tudor domain-containing proteins, TNRC6A – Trinucleotide repeat-containing gene 6A 
protein, TRAX – Translin-associated Factor X, TRBP – HIV-1 TAR RNA binding protein, TRIM71 - tri-
partite motif containing 71, E3 ubiquitin protein ligase, wee1 – Mitosis inhibitor protein kinase ATR.

double-strand breaks by homologous recombination, modifications of chromatin, and alter-
native splicing. Their role in the cell cycle and senescence is also being studied. In addition, 
Ago expression is tissue-specific, which potentially may be used for diagnostic purposes. Un-
derstanding the mechanisms of Ago functioning is therefore crucial for understanding many 
cellular processes. The following article presents a detailed description of the Ago proteins 
including their post-translational modifications, recent data and hypotheses concerning their 
interactions with short RNAs and mRNAs as well as the mechanisms of siRNA/miRNA sorting 
into individual members of the Ago subfamily, and their role in eukaryotic cells. The latest 
classification of Ago proteins within the Argonaute family based on evolutionary studies and 
their possible interactions with DNA are also described. 
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dują się blisko końca aminowego (RNAzaIIIa) i w centrum 
cząsteczki (RNAzaIIIb), a nie przy końcu karboksylowym 
jak w przypadku białka Dicer [77]. 

WAGO (Worm specific Argonaute) to podrodzina bia-
łek Argonaute swoista dla nicieni (Nematoda). Wiążą 
się z  RNA w odpowiedzi na aktywność innego białka 
Ago [27,84]. Białka WAGO uczestniczą w regulacji eks-
presji genów przez destabilizację docelowego mRNA 
lub podczas fazy elongacji, a więc równolegle do procesu 
transkrypcji [27]. Przypuszczalnie WAGO mogą działać 
hamująco na inne białka z tej samej podrodziny, zapobie-
gając wyciszeniu niektórych genów. Przykładem może 
być białko Argonaute CSR-1 z podrodziny WAGO, które 
przez interakcję z RNA antysensowymi względem genów 
zarodkowych zapobiega ich wyciszeniu przez kompleksy 
innych WAGO-piRNA [96].

Funkcja enzymatycznego cięcia mRNA jest najbardziej 
rozpowszechniona w  podrodzinie PIWI. Najczęściej 
opisywaną rolą białek PIWI jest kontrola aktywno-
ści transpozonów w komórkach rozrodczych i liniach 
zarodkowych zwierząt [17,54]. Wykazano, że u myszy 
wszystkie białka PIWI są istotne dla prawidłowej sper-
matogenezy, natomiast u Drosophila mutacje w obrębie 
genów kodujących opisywane białka zaburzają ooge-
nezę i  zmniejszają liczbę komórek rozrodczych [3]. 
U prymitywnych zwierząt jakimi są płazińce zaobserwo-
wano ekspresję białek PIWI w totipotencjalnych komór-
kach neoblastów zdolnych do różnicowania w dowolne 
komórki somatyczne lub rozrodcze [59]. PIWI ule-
gają metylacji katalizowanej m.in. przez metylotrans-
ferazę argininową PRMT5, w  wyniku czego możliwa 
jest ich interakcja z  białkami zawierającymi domenę 
Tudor (tzw. białka TDRD), które przypuszczalnie odgry-
wają rolę w biogenezie piRNA i różnicowaniu komórek 
zarodkowych [33,41,70]. Niektóre białka z podrodziny 
PIWI wykazują silną preferencję względem RNA zawie-
rającego uracyl na końcu 5’ [84], co jest również cechą 
roślinnych Ago [56]. Po  związaniu takiego RNA jego 
koniec 3’ jest cięty przez egzonukleazę po czym ulega 
2’-O-metylacji [51,56]. Mechanizm pełni prawdopodob-
nie funkcję ochronną, ponieważ podczas wiązania kom-
pleksu PIWI-piRNA z docelowym mRNA dochodzi często 
do uwolnienie końca 3’ piRNA z domeny PAZ, co naraża 
cząsteczkę na  niekontrolowaną addycję urydyny lub 
adenozyny i trawienie [1,51,56].

Czwartą podgrupą białek Argonaute są Ago, ich funkcjo-
nowaniu poświęcono dalszą część artykułu.

Białka ago

Białka z podrodziny Ago należą do  najpowszechniej 
występujących Argonaute i są zaangażowane w interfe-
rencję RNA u większości znanych organizmów [14,30]. 
Liczba przedstawicieli podrodziny Ago różni się w zależ-
ności od organizmu: Drosophila melanogaster ma 5 białek 
Ago, podczas gdy u Arabidopsis thaliana zidentyfikowano 
10 [30,64]. Ludzkie białka Ago obejmują czterech przed-

mRNA i większości typów komórek, podczas gdy białka 
podrodziny PIWI uczestniczą przede wszystkim w wyga-
szaniu RNA transpozonów w procesie spermatogenezy 
[51]. 

Wiązanie krótkiego RNA przez białka Argonaute oraz 
mechanizmy oddziaływania kompleksu RISC z docelo-
wym mRNA to zagadnienia, których wyjaśnienie jest 
podstawowe dla zrozumienia mechanizmu regulacji eks-
presji genów w wyniku interferencji RNA.

Rodzina Białek aRgonaute – aktualny podział opaRty na 
Różnicach W funkcjonoWaniu i Badaniach eWolucyjnych

Pierwotne białka Argonaute u prokaryota miały aktyw-
ność nukleolityczną, którą wielu znanych dzisiaj przed-
stawicieli tej rodziny utraciło w toku ewolucji w wyniku 
niezależnych procesów [84]. Topologia drzewa filogene-
tycznego prokariotycznych Argonaute sugeruje inten-
sywny horyzontalny transfer kodujących je genów, 
podobny do schematu ewolucji większości genów zwią-
zanych z obroną u prokariontów, co pokrywa się z wyni-
kami badań nad rolą Argonaute w obronie gospodarza 
[84]. U T.thermophilus i E.coli wykazano, że białka Argo-
naute obniżają wydajność transformacji i liczbę cząste-
czek plazmidu w komórkach [65,82].

W eukariotycznej rodzinie Argonaute wyróżniano 
początkowo dwie podrodziny: Ago oraz PIWI. Podział 
oparty jest na homologii sekwencji odpowiednio wzglę-
dem Ago1 Arabidopsis thaliana i PIWI Drosophila melano-
gaster [66]. W późniejszych pracach zaproponowano 
wyodrębnienie, ze względu na różnice w budowie i funk-
cjach, podrodziny WAGO występującej u C.elegans i Ago 
zidentyfikowanej u świdrowca Trypanosoma.brucei [6,24]. 
Podział uzasadniają dane z drzewa filogenetycznego 
białek Argonaute przedstawionego przez Swartsa i wsp. 
[szczegółowo w: 84].

Wykryta u T. brucei podrodzina białek TbAgo, podobnie 
jak prokariotyczne białka Argonaute, jest powiązana 
z regulacją aktywności transpozonów [84]. Klasyfika-
cję opisanych białek jako osobnej podrodziny zapropo-
nowano w oparciu o badania ewolucyjne oraz różnice 
w budowie. Chociaż białka Argonaute charakteryzują się 
bardzo konserwatywną budową u wszystkich badanych 
organizmów, u T. brucei wykryto duże zmiany w obrę-
bie domeny PAZ, w tym przypadki braku tej domeny, 
z jednoczesnym zachowaniem domeny PIWI i analogicz-
nym fałdowaniem, jak u białek występujących u wyż-
szych eukariontów [24,104]. Prekursorem krótkiego RNA 
wiązanego przez TbAgo1 jest długi dwuniciowy RNA 
powstający z retrotranspozonów [13] lub powtórzeń tan-
demowych CIR147 (147 bp chromosome internal repe-
ats) umiejscowionych w  nietelomerowych regionach 
chromosomów 4, 5 i 8 [89]. Dojrzewanie transkryptu 
odbywa się z udziałem enzymów TbDcl1 lub TbDcl2 (T. 
brunei Dicer-like enzyme) różniącego się od występują-
cego u wyższych eukariontów białka Dicer organizacją 
domen. W TbDcl domeny o aktywności RNAzowej znaj-
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[36,37,84]. Ponadto, w niektórych Ago (np. ludzkim 
Ago2) występują pętle (nucleotide specificity loop) swo-
iście rozpoznające zasady azotowe w nukleotydach znaj-
dujących się na końcu 5’ krótkiego RNA [19,20]. Mutacje 
w obrębie aminokwasów tworzących kieszeń w ludz-
kim Ago2 powodują obniżenie aktywności katalitycz-
nej tego białka polegającej na cięciu nukleolitycznym 
docelowego mRNA [49,108]. Dodatkową funkcją domeny 
MID jest utrzymywanie właściwej, ułatwiającej wiąza-
nie z docelowym mRNA, konformacji tzw. rejonu „seed” 
w miRNA [42].

Wiedza o roli domeny N oparta jest głównie o wyniki 
badań Hauptmann i wsp. wykazujące, że ludzkie białko 
Ago3, które nie ma zdolności do cięcia katalitycznego, 
może uzyskać ją w wyniku zamiany jego domeny N 
na odpowiednik pochodzący z Ago2 [28]. Podobne rezul-
taty uzyskano dla Ago1, nie wiadomo jednak w jaki spo-
sób domena N umożliwia aktywność nukleolityczną [18]. 
Domena N odgrywa również rolę w rozplataniu dupleksu 
RNA i selekcji nici o mniej stabilnym końcu 5’ [44,94].

Badania krystalograficzne i spektroskopia magne-
tycznego rezonansu jądrowego domen PAZ u różnych 
organizmów wykazały obecność kieszeni kotwiczącej 
charakterystyczny dwunukleotydowy wystający koniec 
3’ krótkiego RNA powstający w wyniku trawienia przez 
RNAzę III [49,52]. Wiązanie końca 3’ chroni krótki RNA 
przed degradacją, a jego brak lub zmiana wpływa na wią-
zanie regulowanego mRNA i wynik działania białka Ago 
[36].

Miejsce aktywne umożliwiające niektórym Ago trawie-
nie mRNA jest zlokalizowane w domenie PIWI. Struk-
tura domeny przypomina budową RNAzę H, a aktywność 
katalityczna jest związana z motywem DDX, gdzie X to 
zazwyczaj kwas asparaginowy lub  lizyna [39]. Motyw 
DDX może być uzupełniany przez kwas glutaminowy 
tworząc tetraedryczne centrum katalitycznego DEDX 
[55,84]. Ludzkie Ago3, mimo obecności motywu DDH 
w domenie PIWI, nie ma aktywności nukleolitycznej, 
a przyczyna nie została dotąd wyjaśniona [28]. 

Modyfikacje potRanslacyjne Białek ago

Jak większość białek, Ago ulegają modyfikacjom potran-
slacyjnym wpływającym na ich funkcje, a najbardziej 
podatnym na modyfikacje jest region łącznikowy L2 
[75]. Analiza widm masowych wykazała, że ludzkie Ago2 
jest hydroksylowane przez hydroksylazę 4-prolilową, 
co wpływa na jego stabilność [69]. Pozostałe ludzkie 
Ago również ulegają hydroksylacji (dotyczy to głównie 
proliny), przy czym wydaje się, że w większym stopniu 
dotyczy ona Ago2 i Ago4 niż pozostałych dwóch protein 
[69]. W warunkach stresu komórkowego ludzkie Ago ule-
gają też poli-ADP-rybozylacji, co powoduje hamowanie 
interferencji RNA zależnej od miRNA [45]. Wskazywa-
łoby to na poli-ADP-rybozylację jako główny czynnik 
regulujący interferencję RNA w cytoplazmie (szczegóły 
w [45]).

stawicieli. Gen kodujący białko Ago2 znajduje się na 
chromosomie 8, natomiast geny kodujące białka Ago1, 
Ago3 i Ago4 są umiejscowione na chromosomie 1. Nie 
wiadomo czy skupienie genów na chromosomie 1 wiąże 
się z podobieństwem funkcji [30]. Ekspresja Ago u ssa-
ków jest swoista tkankowo (różne profile ekspresji w róż-
nych organach), co potencjalnie może być wykorzystane 
w celach diagnostycznych [90]. Według Smiberta i wsp. 
ekspresja Ago jest regulowana przez poziom dojrzałego 
miRNA na zasadzie homeostazy [79].

Do krótkich RNA wiązanych przez Ago zalicza się głów-
nie siRNA i miRNA. Cząsteczki siRNA powstają z długich, 
dwuniciowych cząsteczek RNA (dsRNA) pochodzenia 
egzo- lub  endogennego [25]. Mogą działać zarówno 
w układzie cis jak i trans, czyli kierując się do RNA 
z których pochodzą (cis) lub do docelowego mRNA 
(trans) [9,25]. MikroRNA (miRNA) to  cząsteczki regu-
latorowe pochodzenia endogennego działające naj-
częściej w układzie trans [48,98]. Istnieją dowody na 
wiązanie ludzkiego Ago 2 z nowo powstającymi tRNA 
i 5S rRNA oraz loci, z których te RNA powstają. Proces 
jest niezależny od siRNA oraz białka Dicer i może być 
ważnym mechanizmem regulacji w komórkach ludzkich 
[101]. Krótkie RNA powstające ze snoRNA również mogą 
być wiązane przez Ago i pełnić funkcję identyczną jak 
miRNA [87].

doMeny stRuktuRalne W Białkach ago i ich funkcje

Pierwsze informacje o strukturze białek Argonaute, 
w tym Ago, pochodziły z analiz krystalograficznych 
białek organizmów prokariotycznych: Pyrococcus furio-
sus, Aquifex aeolicus, Archaeoglobus fulgidus i  Thermus 
thermophilus [80,84,93,105]. Z białek eukariotycznych 
udało się jak dotąd przeprowadzić krystalizację Ago 
z drożdży Kluyveromyces polyspora oraz ludzkich Ago1 
i Ago2, związanych z pojedynczą nicią krótkiego RNA 
[16,18,59,76].

Badania białek prokariotycznych wykazały, że w budo-
wie przedstawicieli rodziny Argonaute można wyróżnić 
dwa obszary zbudowane łącznie z czterech domen [53,57]. 
Pierwszy obszar obejmuje domeny N oraz PAZ, natomiast 
drugi domeny PIWI i MID [54,76]. Funkcje łączników speł-
niają region L1 łączący domeny N i PAZ oraz region L2 
stanowiący łącznik między domeną PAZ i MID [30,105]. 
Dalsze prace wykazały, że funkcje wszystkich czterech 
domen są wysoce konserwatywne zarówno u organizmów 
prokariotycznych jak i eukariotycznych [84].

Struktura domeny MID ludzkiego Ago2 wykazuje fał-
dowanie typu Rossmanna (drugorzędowa struk-
tura łańcuch β-helisa α-łańcuch β) [20]. Domena MID 
wiąże koniec 5’ siRNA lub miRNA dzięki obecności 
kieszeni wiążącej nukleotydy, zawierającej aminokwasy 
wchodzące w  interakcję (stabilizowaną przez jon 
dwuwartościowy magnezu) z  resztą fosforanową 
występującą na końcu 5’ siRNA/miRNA i  wiązaniu 
reszty cukrowej terminalnego nukleotydu na tym końcu 
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wuje po związaniu dupleksu krótkiego RNA z białkiem 
Ago [43].

Rozplatanie dupleksu krótkiego RNA odbywa się przez 
zmiany w konformacji domeny N  białka Ago, która 
przesuwając się między nićmi powoduje ich rozdziele-
nie [47,91]. Nie wykluczono jednak udziału helikaz [55]. 
Ludzkie białka Ago1 i Ago2 są zdolne do samodzielnego 
usuwania z kompleksu nici pasażerskiej, przy czym Ago2 
może ją również szybciej usuwać przez trawienie w oko-
licy 10 nukleotydu [47,91]. Według jednej z hipotez usu-
wanie nici pasażerskiej u  ssaków wymaga obecności 
kompleksu C3PO (component 3 promoter of RISC) zawie-
rającego białka TB-RBP i TRAX [103]. Procesy związane 
z usunięciem nici z kompleksu RISC nie zostały jeszcze 
w pełni wyjaśnione i wymagają dalszych badań. Dodat-
kowych analiz wymaga również mechanizm funkcjono-
wania krótkich RNA powstających niezależnie od Dicer, 
takich jak miR-451, za którego dojrzewanie odpowie-
dzialne jest prawdopodobnie Ago2 [10,15,22,29,85].

Nić pasażerska nie zawsze ulega degradacji. Znane są 
wyniki badań świadczące o możliwości włączenia jej do 
aktywnego kompleksu RISC, gdzie pełni rolę identyczną 
jak nić wiodąca [63,100]. Analizy danych mikromacierzo-
wych wskazują, że często dotyczy to miRNA związanych 
z onkogenezą: mir-17, mir-34a, mir-19, mir-29c oraz mir-
378 i musi być uwzględniane w badaniach nad funkcjo-
nowaniem i rolą miRNA [102]. Buroughs i wsp. szacują, 
że około 1% sekwencji wiązanych przez Ago u ssaków 
to nici pasażerskie, sugerując, że może to świadczyć 
zarówno o istnieniu istotnego mechanizmu, jak i wyni-
kać z błędów w selekcji nici i jej ”ładowaniu” [7].

Ciekawym zjawiskiem jest „efekt Ago3” opisany przez 
Winter i Diederichsa dotyczący wysoce specyficznej 
relacji między nicią pasażerską let-7a i ludzkim biał-
kiem Ago3. Ekspresja i aktywność dojrzałej nici pasa-
żerskiej określanej jako let-7a-3p znacznie zwiększa się 
pod wpływem nadekspresji Ago3. Skutek jest taki sam 
dla różnych konstruktów generowanych z różnych 
loci, a reakcja qRT-PCR potwierdza związek nadekspre-
sji Ago3 ze  zmianą równowagi między nicią wiodącą 
i pasażerską (let-7a-5p: let-7a-3p). Żadne inne białko 
nie wywołuje takiej zmiany, nie jest to również zjawisko 
swoiste dla jednego typu komórek (analogiczne wyniki 
uzyskano dla linii komórkowych HEK293 i HeLa). Włą-
czanie nici pasażerskiej do Ago-3 jest niezależne od sta-
bilności końca 5’ [100].

soRtoWanie MiRna/siRna do Różnych Białek ago

Sortowanie i wiązanie krótkich RNA przez poszczególne 
białka Ago u Eukariontów jest procesem, którego mecha-
nizm nie został jeszcze w pełni zbadany. 

U Drosphila melanogaster wskazuje się na stopień kom-
plementarności prekursora siRNA/miRNA jako podsta-
wowy dla wiązania przez konkretne Ago. Długie dsRNA 
wykazujące niemal idealną komplementarność, po cię-

Białka Ago podlegają ubikwitynacji, która stanowi sygnał 
do ich degradacji. W literaturze opisano białko TRIM71 
jako potencjalną ligazę ubikwitynową oddziałującą na 
białka Ago u  ssaków [74]. Interesujące jest, że białko 
TRIM71 może też, bezpośrednio przez wiązanie z mRNA, 
doprowadzić do blokowania jego translacji lub degrada-
cji (niezależnie od białek Argonaute) [50]. 

Lizyna-402 umiejscowiona w regionie L2 łączącym 
domeny PAZ i PIWI białka Ago ulega często sumoilacji. 
Kowalencyjne przyłączanie białek SUMO1 i SUMO2/3 
obniża stabilność ludzkiego Ago2 [75]. 

Fosforylacja białka Ago2 zachodzi zwykle w obrębie 
seryny-387 [107]. Shane i  wsp. wykazali, że katalizo-
wana przez białkową kinazę B (PKBγ/Akt3) fosforylacja 
hamuje cięcie i zwiększa blokowanie translacji mRNA 
związanego z  miRNA, wskazując na fosforylację jako 
rodzaj przełącznika między tymi funkcjami [32]. Muta-
cja polegająca na zamianie ulegającej fosforylacji 
seryny-387 na alaninę prowadzi do zmniejszenia ilości 
Ago2 obserwowanego w cytoplazmie w tzw. ciałkach P 
(processing bodies), w których regulowany mRNA jest 
gromadzony i może być degradowany z udziałem róż-
nych mechanizmów [73,107].

Wiązanie MiRna/siRna do koMpleksu Risc

Długie dwuniciowe RNA (dsRNA lub pre-miRNa) pre-
kursory siRNA lub miRNA są wiązane przez białko 
Dicer, które dzięki obecności dwóch domen o charakte-
rze RNAzy III, przecina obie nici generując fragmenty 
o  długości 20-24 nukleotydów [54]. Powstałe krótkie 
RNA oddysocjowują, a następnie ponownie wiążą się 
z Dicer w innym miejscu [54]. Na tym etapie białko TRBP 
rozpoznaje mniej stabilny termodynamicznie koniec 5’ 
dwuniciowej cząsteczki miRNA/siRNA i ustawia ją we 
właściwej pozycji umożliwiającej prawidłową selekcję 
i wiązanie z Ago [62]. 

Proces związania siRNA/miRNA z białkiem Ago wymaga 
utrzymania Ago w otwartej konformacji uzyskiwanej 
z udziałem białka szoku termicznego HSP90 (proces 
wymaga ATP) [40]. Na podstawie spektometrii maso-
wej ustalono, że w komórkach mysich podobną funk-
cję mogą pełnić inne białka opiekuńcze (białko FKBP5 
i PTGES), nie stwierdzono jednak czy obecność białek 
opiekuńczych jest niezbędna do funkcjonowania kom-
pleksu RISC [22]. Badania Schizosaccharomyces pombe 
wskazują na udział kompleksu białek opiekuńczych ARC 
(Argonaute small interfering RNA chaperone complex) 
w ładowaniu krótkiego RNA do Ago1 [31].

Po związaniu RNA i usunięciu jednej nici konforma-
cja białka Ago zmienia się, a HSP90 (i białka opiekuń-
cze) odłączają się od kompleksu [40,54]. Regulacja przez 
HSP90 jest procesem ewolucyjnie konserwatywnym, 
który pojawił się prawdopodobnie w tym samym czasie 
co interferencja RNA [95]. Nie jest pewne czy Dicer jest 
stałym elementem kompleksu RISC czy też oddysocjo-
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cześnie, że sortowanie do Ago2 i Ago5 u A. thaliana jest 
zależne od wystąpienia na tych pozycjach uracylu [86]. 
Potwierdzono również niezależność sortowania od dłu-
gości miRNA i sparowania dupleksu [86].

Dla komórek ssaczych długo obowiązującą hipotezą 
była zależność sortowania od  komplementarności 
dupleksu (mechanizm analogiczny do występującego 
u Drosphila), nie  znalazła jednak jak dotąd pełnego 
potwierdzenia. Głębokie sekwencjonowanie krót-
kich RNA związanych z ludzkimi Ago przeprowadzone 
przez zespół Burroughsa wykazało, że  w  większości 
są w podobnym stopniu (33%) wiązane przez Ago 1-3 
(badania nie obejmowały Ago4). Zaobserwowano kilka 
wyjątków (miR-182, miR-222 i miR223*), jednak ana-
liza wszystkich wyników wskazuje na brak mechani-
zmu sortowania [7].

Badania zespołu Wanga potwierdzają hipotezę o loso-
wym wiązaniu miRNA przez białka Ago w komórkach 
ssaków. Analizy in vivo i in silico przeprowadzone przez 
tę grupę wykazały, że w mysich komórkach skóry pozba-
wionych Ago1 i Ago2, dzięki wzrostowi aktywności Ago3 
pula wiązanego miRNA jest na podobnym poziomie co 
w komórkach kontrolnych [92].

ciu przez enzym Dcr2 wiązane są przez Ago2, natomiast 
pre-miRNA o większej liczbie niesparowanych nukle-
otydów po obróbce przez Dcr1 wiążą się z Ago1 [11,88]. 
Istnieją jednak wyjątki od tej reguły: miR-27 będące 
produktem obróbki katalizowanej przez Dcr1 wiązane 
jest przez Ago2, a etapem pośrednim jest prawdopo-
dobnie wiązanie przez Dcr2, które odpowiada za „zała-
dowanie” miRNA do Ago. Opisano też endogenne siRNA 
wywodzące się z prekursorów o dużej liczbie niespa-
rowań związane z Ago2 [54]. Sugeruje to istnienie 
dodatkowego mechanizmu sortowania krótkich RNA 
u D.melanogaster. 

Według Franka i wsp. u  Arabidopsis thaliana to nukle-
otyd na końcu 5’ dojrzałego miRNA decyduje o sorto-
waniu małych RNA do odpowiednich białek Ago [19,71]. 
Ze względu na możliwość wystąpienia w tym miejscu 
jednego z czterech nukleotydów, przy 10 białkach Ago 
występujących u A. thaliana nie wydaje się by mecha-
nizm oparty wyłącznie na  rozpoznawaniu terminal-
nej zasady z końca 5’ krótkiego RNA był decydujący. 
W odpowiedzi na te wątpliwości Thieme i wsp. zapre-
zentowali interesujące wyniki, według których dodat-
kową rolę w sortowaniu mogą odgrywać nukleotydy 
występujące w pozycjach 2, 6, 9 i 13, wykazując jedno-

Ryc. 1.  Włączenie nici miRNA/siRNA do Ago wymaga wcześniejszego dojrzewania krótkiego RNA katalizowanego przez Dicer, właściwego zorientowania dupleksu, 
selekcji oraz usunięcia jednej z nici
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proces [38]. U D.melanogaster zidentyfikowano jedno 
białko GW określane jako GW182, natomiast komórki ssa-
ków zawierają trzy białka nazywane TNRC6A, TNRC6B, 
TNRC6C (trinucleotide repeat containing 6) [67]. Cha-
rakterystyczną cechą tej rodziny białek jest obecność 
licznych powtórzeń motywów glicynowo-tryptofano-
wych w domenie N, oddziałującej z dwoma kieszeniami 
domeny PIWI białka Ago [109]. Prawdopodobnie jedno 
białko GW może jednocześnie wiązać więcej niż jedno 
białko Ago [54]. Glicyna obecna w opisywanym moty-
wie nie jest niezbędna do przebiegu procesu i może być 
zastąpiona dowolnym aminokwasem o krótkim łań-
cuchu bocznym (seryna, alanina, cysteina i inne) [67]. 
Białko TNRC6A paralog GW182 prawdopodobnie odpo-
wiada za kierowanie Ago do jądra [61].

Koniec karboksylowy białka GW zawiera rozpoznający 
RNA motyw RRM (RNA recognition motif) i motyw PAM2 
(poly(A)-binding protein-interacting motif-2) zdolne do 
oddziaływania z białkiem wiążącym się do ogona poliA 
(PABPC) mRNA. Następstwem takiego wiązania może 
być inhibicja reakcji PABPC z kompleksem wiążącym 
czapeczkę, uniemożliwiająca cyrkularyzację mRNA i ini-
cjację translacji [106]. Bardziej popularna jest jednak 
koncepcja, że PABPC i ogon poliA odpowiadają przede 

Równocześnie rozpatrywaną teorią jest zależność mię-
dzy termodynamiczną stabilnością prekursora miRNA/
siRNA a ich wiązaniem przez Ago. Gu i wsp. wskazują, że 
krótkie RNA, powstające z prekursora shRNA o mniej-
szej termostabilności są wydajniej wiązane przez Ago 
pozbawione właściwości nukleolitycznych (Ago 1, Ago 
3 i zmodyfikowane Ago2), co wskazuje, że może być to 
właściwy kierunek badań. Uzyskane wyniki dotyczą jed-
nak shRNA, natomiast w przypadku siRNA zależność nie 
jest tak wyraźna [26]. Przeprowadzona przez nasz zespół 
analiza sekwencji nukleotydowej prekursorów miRNA 
występujących w kompleksie z białkami Ago1 i Ago2 po 
immunoprecypitacji [90] wykazała preferencyjne wiąza-
nie przez Ago1 tych miRNA, których prekursory zawie-
rały niesparowania w obrębie sekwencji [5].

Wiązanie z doceloWą sekWencją MRna

Białka Ago związane z krótkim RNA mogą się umiejsca-
wiać i przyłączać do docelowego mRNA według jednego 
z dwóch schematów. Pierwszy określany jako miRNA-
-zależny, opiera się na bezpośrednim odnajdywaniu 
i wiązaniu mikro RNA z komplementarną sekwencją nici 
mRNA [54]. Do przebiegu tego i kolejnych etapów nie-
zbędna jest obecność białek GW, które koordynują cały 

Ryc. 2.  Oddziaływanie Ago-mRNA może przebiegać według dwóch schematów: zależnego i niezależnego od miRNA,  w tym drugim typie oddziaływania wymagana 
jest obecność białek RBP [2]
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struktury chromatyny) w  regulacji rozmieszczenia 
nukleosomów w komórkach ludzkich [9]. Mechanizm 
opiera się na nieznanej wcześniej klasie krótkich RNA 
nazwanych swiRNA [9]. Analizowana była również rola 
białek Ago w procesie senescencji. Ago2 akumulowane 
jest w jądrach komórek wchodzących w stan senescencji, 
a obniżenie jego poziomu opóźnia proces [72]. 

Ludzkie Ago 1 oddziałuje z polimerazą II RNA i wiąże się 
z promotorami aktywnie transkrybowanych genów (Ago 
2 nie wykazało podobnych zdolności). Geny, do których 
wiąże się Ago1 kodują w większości białka uczestniczące 
w stymulacji wzrostu komórki, cyklu komórkowym 
i apoptozie, wiele z nich jest zaangażowanych w procesy 
nowotworzenia. Ten rodzaj regulacji ekspresji zacho-
dzący w jądrze może, ale nie musi być zależny od miRNA 
[34]. Wyciszenie ekspresji Ago1 w komórkach raka ster-
cza PC-3 powoduje zatrzymanie ich w fazie G0/G1 cyklu 
komórkowego [34].

Rolę białek Ago w cyklu komórkowym analizowano 
również w komórkach drożdży Schizosaccharomy-
ces pombe, u których nadekspresja Ago2 powoduje 
zatrzymanie cyklu w  fazie G2, opóźnienie wejścia 
w mitozę oraz inhibicję importu fosfatazy Cdc25. Stoic 
i wsp. potwierdzili również zdolność Ago2 do inte-
rakcji z białkami 14-3-3 [81]. Natomiast badania nad 
rozwojem muszki owocówki wykazały, że Ago1 kontro-
luje cyklinę B i reguluje przebieg cyklu komórkowego. 
Mutacja Ago1 powoduje wzrost aktywności cykliny 
B-Cdk1 i obniżenie poziomu białka P53, Grp, Mei-41 
i Wee1. Sreerangam i wsp. dowodzą na tej podstawie, 
że Ago1 jest niezbędne do prawidłowych podziałów 
mitotycznych, zwłaszcza do tworzenia wrzeciona 
i segregacji chromosomów w czasie wczesnego rozwoju 
embrionalnego [68].

inteRakcje ago z dna

U prokariontów wykazano, że białka Argonaute biorą 
udział w interferencji DNA, w której krótkie interferujące 
DNA wiażąc się z białkiem Argonaute prowadzi do cięcia 
zarówno pojedynczej jak i podwójnej nici DNA [83,99]. 

Interakcje Ago-DNA u ssaków to nowe zagadnie-
nie, któremu nie poświęcono dotąd większej uwagi. 
Wstępne badania wskazują na możliwość związania 
krótkiego DNA przez domenę MID ludzkiego Ago2, 
ponieważ nie wykazuje silnych preferencji względem 
cukru w  kwasie nukleinowym [za: 12]. Białko Ago2 
Drosophila melanogaster ma podobne powinowactwo do 
ssDNA i ssRNA o długości 21 nukleotydów i tej samej 
sekwencji, natomiast Ago1 może związać 26-nukle-
otydowy fragment ssDNA, ale ze znacznie mniejszą 
wydajnością niż jego jednoniciowy odpowiednik RNA 
[za: 78]. Smalheiser i Gomes sugerują, że o ile interfe-
rencja RNA indukowana przez DNA powinna być brana 
pod uwagę, o tyle interferencja DNA indukowana 
przez DNA jest raczej nieprawdopodobna w komór-
kach eukariotycznych [za: 78].

wszystkim za stymulację oddziaływań między białkami 
Ago i GW, ponieważ długość ogona poliA i liczba zwią-
zanych z nim PABPC koreluje z wydajnością wyciszania 
ekspresji genu [58]. Huntzinger i wsp. sugerują że PABPC 
jest bezpośrednio odpowiedzialne za wiązanie kom-
pleksu RISC z mRNA i wraz z kompleksami deadenylaz 
PAN2-PAN3 i CCR4-NOT jest konieczne do hamowania 
translacji i degradacji mRNA [35]. 

Analizy in silico wskazują, że oddziaływania miRNA-
-mRNA mogą silnie zależeć od stężenia jonów magnezu. 
Nam i wsp. wykazali zmianę konformacji dupleksu RNA 
w Ago2 pod wpływem zmiany stężenia Mg2+ oraz pre-
ferencję aktywności nukleolitycznej nad blokowaniem 
translacji przy niskich stężeniach jonów [60].

Białka Ago mogą się łączyć z mRNA i spowodować 
zahamowanie translacji również bez udziału krótkiego 
RNA. Takie zjawisko potwierdzono dla komórek ludz-
kich i mysich, w których nie było dojrzałych miRNA 
mogących się wiązać z kompleksem RISC pozbawio-
nym krótkiego RNA (blokowanie translacji zachodzi 
mimo braku krótkiego RNA w kompleksie). W tego typu 
oddziaływaniach Ago-mRNA pośredniczą białka wią-
żące RNA (RBP), ale prawdopodobny jest również ich 
udział w wiązaniu mRNA i Ago zawierającego miRNA 
[21,46,54]. 

funkcje Białek ago

Główne funkcje białek Ago wiążą się z ich rolą w pro-
cesie interferencji RNA, w którym przez oddziaływnie 
z siRNA/miRNA uczestniczą w regulacji ekspresji genów. 
Proces RNAi zachodzi w cytoplazmie, a regulacja eks-
presji odbywa się na poziomie potranskrypcyjnym lub 
podczas translacji. Rola białek Ago jest jednak bardziej 
złożona niż początkowo przypuszczano. 

W komórkach ludzkiego raka szyjki macicy (HeLa) białko 
Ago2 wiąże krótkie RNA powstające w sąsiedztwie dwu-
niciowych pęknięć DNA (diRNA, double-strand bre-
aks-induced small RNAs) [54,97]. Najnowsze badania 
wskazują, że Ago 2 związane z diRNA gromadzi się w miej-
scu wystąpienia takiego uszkodzenia i może aktywnie 
wpływać na wydajność jego naprawy, oddziałując z Rad51 
[23,97]. Białko Ago2 wspiera wiązanie i akumulację Rad51 
w obszarze pęknięcia, przyspieszając rekombinację homo-
logiczną. Inne białka zaangażowane w procesy naprawy 
(Mdc1, RPA, 53BP1) i pozostali przedstawiciele ludzkich 
Ago nie wykazują podobnej aktywności. Ago2 może brać 
udział w naprawie dwuniciowych pęknięć również wtedy, 
gdy nie jest związane z diRNA, jeśli nie jest zachowana 
jego aktywność katalityczna [23]. 

Białka Ago są przypuszczalnie zaangażowane w modyfi-
kacje chromatyny i alternatywny splicing przez oddzia-
ływanie z polimerazą RNA II i zdolność do kierowania 
spliceosomów do miejsc splicingowych [2,4]. Carissimi 
i wsp. przedstawili dowody na współdziałanie Ago2 
z kompleksem SWI/SNF (odpowiedzialnym za zmiany 
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ferencji RNA oraz roli Ago wymaga lepszego poznania 
mechanizmów interakcji Ago - krótki RNA - mRNA. 
Dostępne dane i hipotezy często wykluczają się wzajem-
nie, dotyczy to szczególnie mechanizmów selekcji i usu-
wania nici z dupleksu oraz sortowania siRNA/miRNA do 
poszczególnych Ago. 

podsuMoWanie

Białka Ago są niezbędne do regulacji ekspresji genów 
opartej na krótkich RNA. Mimo wielu nowych danych 
wiele kwestii związanych z ich funkcjonowaniem pozo-
staje niewyjaśniona. Pełne zrozumienie procesu inter-
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