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KOLEJNY WIELKI GENOM POZNANY PRZY UDZIALE POLSKICH LABORATORIOW
GENOM ZIEMNIAKA ZSEKWENCJONOWANY

W potowie lipca w Nature (tom 475, nu-
mer 7355 str 189) opublikowana zostala pra-
ca Sekwencja i analiza genomu ziemniaka
produkujgcego bulwy (Genome sequence
and analysis of the tuber crop potato) au-
torstwa Konsorcjum Sekwencjonowania Ge-
nomu Ziemniaka (Potato Genome Sequen-
cing Consortium — PGSC).

W skitad tego miedzynarodowego Kon-
sorcjum weszly 32 Zespoly z 14 krajow, be-
dacych znaczacymi producentami i uczestni-
kami programow hodowli ziemniakow. Sa to
nastepujace kraje (w nawisach podano ilos¢
uczestniczacych instytucji): Argentyna (1),
Chile (1), Chiny (6), Dania (1), Indie (1), Ir-
landia (1), Holandia (4), Nowa Zelandia (1),
Peru (3), Rosja (1), USA (4), Wielka Brytania
(3), Wtochy (2) oraz Polska (1). Zespot pol-
ski z Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN, to
wspolautorzy tej pracy, podpisanej przez 94
uczestnikow konsorcjum, reprezentujacych
25 wiodacych instytucji, wymienionych w
kolejnosci alfabetycznej. Ponadto pomoca
techniczna stuzyto tu 37 badaczy w tym z

siedmiu Instytucji spoza konsorcjum. Wsrod
grup wspomagajacych znajduje si¢ zespot
techniczny Laboratorium Sekwencjonowania
DNA i Syntezy Oligonukleotydéw IBB PAN
w skladzie: Beata Babinska, Malgorzata Fili-
piak, Ewa Kalinska, Helena Kossowska.

Prace zespolow, rozpoczete w 2006 r.,
finansowane byly przez rzady krajow uczest-
niczacych — w tym przez nasze Ministerstwo
Nauk i Szkolnictwa Wyzszego- w ramach pro-
jektu 47/PGS/2006/01 uruchomionego decy-
zja ministrow M. Sewerynskiego i K. Kurzy-
dtowskiego, podtrzymana przez minister Bar-
bare Kudrycka.

Artykul tez posSwiccamy, nie tylko omo-
wieniu tej pracy. We wprowadzeniu odnosi-
my sie do rozwoju nowej dziedziny biologii
jaka w ciagu ostatniego pictnastolecia stata
sic genomika. W nastepnych podrozdziatach
zwrocimy uwage na sam genom ziemniaka i
towarzyszacy jego analizie rozwo0j metod ba-
dawczych. Wreszcie w Zakonczeniu probu-
jemy przekazaC czytelnikowi kilka uwag na
temat znaczenia genomiki.

WPROWADZENIE

Biologia przetomu XX i XXI w. wzboga-
cona zostala o nowa dziedzine, genomike,
badajaca pelne sekwencje poszczegolnych
organizmOw. Dziedzina ta, znajdujaca swo-
je poczatki w wyroznionych nagroda Nobla
prac F. Sangera nad sekwencja faga A X174,
rozwija w niezwykly sposob metodyke, od

prostych zelow poliakrylamidowych, poprzez
techniki kapilarne, az do sekwenatorow ge-
nomowych opartych o zaawansowane syste-
my hybrydyzacji z zestawami oligonukleoty-
dow i rozpoznawanie hybryd przez systemy
fotooptyczne wspierane zlozonymi programa-
mi informatycznymi. Dziedzina ta z poczatku
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wydawala sie ezoteryczna, oparta o niemozli-
we do rzeczywistej realizacji zatozenia zdaja-
ce sie fantastyka naukowa, bo zaktadajace po-
znanie kolejnoSci ulozenia miliardow zasad
azotowych budujacych pojedyncze genomy.
Jednak dzieki uporowi kilku wizjonerow, ge-
nomika stala si¢ rzeczywistoScia i jest dzi$
podstawowym zrodlem wspolczesnej wiedzy
biologiczne;j.

Wsrod tych wizjonerow wypada wyrdz-
ni¢ F. Cricka, promotora Projektu Sekwen-
cjonowania Genomu Czlowieka (HUGO), i
Piotra P. Stonimskiego, kreatora programu
sekwencjonowania genomu drozdzy oraz
wspoltworce zaawansowanych metod mate-
matycznego dekryptazu treSci genomow.

Program drozdzowy byl odpowiedzia
Unii na wyzwanie amerykanskiego programu
HUGO, wyrazajaca odmiennoS¢ europejskiej
mysli naukowej opartej o dominacje wartoSci
poznawczej nad czysto aplikacyjna. Europejski
program formulowano w czasie zamkni¢tych
spotkan w Centre de Genetique Moleculaire
CNRS, kierowanym przez P.P. Stonimskiego,
w ktorych brat udzial jeden z nas (W.Z).

Ustalono wowczas, ze najwazniejszym na-
ukowo celem genomiki bedzie pelne pozna-
nie modelowego genomu eukariotycznego
(ale nie ludzkiego), by dokltadnie zrozumiec
zasady rzadzace budowa i ekspresja geno-
mow organizmOw jadrowych. Zadecydowa-
no, z wielu powodow, ze tym organizmem
wzorcowym beda drozdze piekarskie Sac-
charomyces cerevisiae. W owym czasie mapa
genetyczna drozdzy byla w pelni nasycona
(kazdemu genowi byla przypisana odpowied-
nia seria mutacji). Mutantow drozdzowych
roznego typu bylo znanych i przechowywa-
nych w bankach wiecej niz 50000, tymcza-
sem zmapowanych mutacji cztowieka tylko
kilkadziesiat. To nasycenie mapy genetycznej
pozwalato zalozy¢, ze w przypadku drozdzy
uda sie uporzadkowaé sekwencjonowane
kolejno fragmenty genomu jadrowego i mi-
tochondrialnego oraz cytoplazmatycznych
czasteczek DNA. Tradycje prac nad metaboli-
zmem drozdzy si¢gaja jeszcze prac Pasteura i
badania te rozwijane byly w ciagu stulecia w
wielkiej liczbie laboratoriéw, przede wszyst-
kim europejskich. Wsrod tych ostatnich,
poza wielu zespotami badan podstawowych,
warto wspomnie¢ chocby o francuskich la-
boratoriach INRA zajmujacych si¢ winikultu-
ra, dunskim laboratorium Carlsberga intere-
sujacych si¢ browarnictwem czy austriackim
Springera- pierwszego w Swiecie producenta
handlowych drozdzy piekarskich.

Genom drozdzy jest stosunkowo prosty,
zbudowany z 16 chromosomoéw niesionych
przez haploidy i konsekwentnie 32 przez
diploidy. Wszystko to sklonilo inicjatorow
programu do przedstawienia projektu Unii
Europejskiej. Program kierowany przez An-
dré Goffeau (Univesité Louvain) stal sie w IV
Programie ramowym zasadniczym projektem
badawczym Unii. Program doprowadzit do
ustalenia, ze genom drozdzy zbudowany jest
z 12157105 nukleotydow kodujacych 8069
genow i wskazal na reguly budowy genow
eukariotycznych — gdzie istnieje obszerna
wymiana miedzy chromosomami pewnych
sekwencyjnych kaset. Rozpoznano tu swoiste
zapisy rzadzace cieciem i sktadaniem genow
czy elementami ruchomymi, zasady rozmiesz-
czenia centromeréw i telomeréw. Program
stworzyl podstawy technik analizy funkcjo-
nalnej gendéw eukariotycznych i zasady po-
rzadkowania i analizy informacyjnej genow
eukariotycznych. Program byl udokumen-
towany wielu publikacjami w tym dziesie-
cioma, w ktorych uczestniczyly zespoly IBB
PAN, a zwieficzony zostal publikacja w Natu-
re (GOFFEAU i wspotaut. 1997) gdzie wspot-
autorem byl dr hab. M. Zagulski, O0wczesny
kierownik naszego laboratorium Sekwencjo-
nowania DNA. Zespol europejski wyprzedzit
zesp6t HUGO w poznaniu genoéw eukario-
tycznych, a jego wyniki stuza dzis dalszym
badaniom prowadzonym przez mi¢dzynaro-
dowa "Yeast community”, ztozona z kilku ty-
siecy zarejestrowanych czlonkoéw, ktorzy spo-
tkali sic (11-15 lipiec 2011) na Kongresie
(The 25th International Conference on Yeast
Genetics and Molecular Biology) w Olszty-
nie, gdzie jedna z sesji poSwi¢cona byla pa-
mieci Piotra P. Stonimskiego. Gtownym orga-
nizatorem byta prof. dr hab. Joanna Rytka —
przetozona wspomnianego laboratorium.

Nie ma watpliwoSci, ze poznanie se-
kwencji genomu czlowieka, ze wzgledu na
znaczenie dla biomedycyny jest uwazane za,
jak dotad, zasadnicze osiagni¢cie genomiki.
Tu jednak posSwiccamy tyle miejsca opisowi
prac nad genomika drozdzy, bo w tej dzie-
dzinie rodzily sie zasadnicze metody badaw-
cze genomiki eukariontow i w niej my sami
uzyskaliSmy doswiadczenie pozwalajace na
udzial w kolejnych wielkich programach ge-
nomowych.

Wyrazem tego doswiadczenia stalo sie
przetlomowe poznanie w IBB PAN sekwencji
i funkcji genomu faga P1 (ROBOCKA i wspol-
aut. 2004). Wiedza ta dzi$ jest wykorzystywa-
na w programach fagoterapii.
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Istotnym programem genomicznym IBB
PAN jest tez sekwencjonowanie plazmidow
Lactococcus sp., podjete przez zespol prof.
dr hab. J. Bardowskiego (GORECKI i wspotaut.
2011).

Kolejnym, wielkim programem genomo-
wym bylo zsekwencjonowanie genomu Pa-
ramecium, zainicjowane przez CGM CNRS i
IBB PAN, zwieficzone opublikowaniem naj-
pierw sekwencji pierwszego chromosomu

Paramecium tetraurelia (ZAGULSKI i wspol-
aut. 2004), a potem pelna sekwencje geno-
mu (720 milionéw zasad, 39 642 genow) w
Nature (AURY i wspolaut. 20006), gdzie wspot-
autorami z IBB byli dr hab. M. Zagulski i dr
Jacek K. Nowak.

Nastepnym wielkim programem genomo-
wym IBB PAN bylo uczestnictwo w ukonczo-
nym wlasnie sekwencjonowaniu DNA ziem-
niaka.

GENOM ZIEMNIAKA

ROSLINA

Ziemniak (Solanum  tuberosumt), to
przedstawiciel rodziny Solanaceae, wsSrod
ktorej znajduja sie inne, wazne ekonomicz-
nie, rosliny takie jak pomidor, papryka, ba-
ktazan, petunia i tyton. Rodzina ta nalezy do
grupy Asteride, reprezentujacej okolo 25%
roslin kwiatowych, w obrebie ktorej jak do-
tad zaden genom nie zostal zsekwencjonowa-
ny. Ziemniak, to roslina o znacznym zasiegu
geograficznym, plonujaca w roznych Srodo-
wiskach ekologicznych. Cecha wyrodzniajaca
ziemniak ws$rod innych roSlin uprawianych
w skali globalnej, jest tworzenie podziem-
nych pedow rozrastajacych si¢ w odpowied-
nich warunkach w bulwy.

Produkcja ziemniaka (330 min ton w
2009 r.) na istotne znaczenie dla taficucha
zywieniowego czlowieka, szczegolnie w kra-
jach rozwijajacych si¢. Bulwy ziemniaczane,
to zrodto najtanszych kalorii produkowanych
przez roSliny uprawne. Stuza one takze do
fatwej, somatycznej reprodukcji tej rosliny.
Jak dotad, mechanizmy prowadzace do roz-
woju bulw sa jednak niepoznane. Ziemnia-
ki pochodza z Poludniowej Ameryki, gdzie
wsrod roslin rosnacych dziko (ok. 190 gatun-
kow) obserwuje si¢ znaczne zroznicowanie
genetyczne. Odmiany uprawne, stworzone
w Europie z kilku wyjsciowych, maja waski,
w odréznieniu od dzikich, zakres zrozni-
cowania genetycznego. Zasadniczo, wszyst-
kie uprawne odmiany to autotetraploidy
(2n=4x=48chromosomow), wysoce heterozy-
gotyczne, podlegajace degeneracji i wrazliwe
na caly wachlarz patogenoéw. Te cechy stano-
wia ciagly problem dla producentow, czemu
odpowiada staly wysilek genetykow zajmu-
jacych sie¢ otrzymaniem nowych, zywotnych
linii ziemniaka. W Polsce ten wysitlek skon-
centrowany jest w Zakladzie Genetyki Ziem-
niaka THAR (kier. dr Ewa Zimoch-Guzowska).

Sekwencja genomu ziemniaka bedzie stuzyc
hodowcom informacja ulatwiajaca prace nad
wprowadzeniem odmian o cechach pozada-
nych w rolnictwie.

TrudnoScia w genetyce i tym samym w
projekcie, jest tetraploidalnos¢ i wysoka he-
terozygotycznos¢ ziemniaka. Genetycy rozpo-
rzadzaja tylko bardzo nielicznymi liniami po-
dwojnych monoploidéw; do nich naleza zse-
kwencjonowany przez zespot PGSC szczep
S.Ntuberosum z grupy Phureja DM1-3 516
R44 ,podwojny monoploid” zwany dalej DM,
wyprowadzony z poludniowo-amerykanskiej
dzikiej linii przez R. Veilleux (USA) w 1995r.

Warto wspomnieC ze w polski zespot ma
dostep do istotnej linii S. tuberosum, beda-
cej diploidem, otrzymanym przez grupe pod
kierownictwem dr hab. Ewy Zimoch- Guzow-
skiej.

Sekwencjonowanie

Sekwencjonowanie szczepu DM zostalo
przeprowadzone metoda ,shot-gun” na plat-
formach sekwencjonowan genomowych w
tym jednej w Warszawie (Sekwenator Roche
GS FLX Titanium 454).

Drugim szczepem poddanym sekwen-
cjonowaniu byt laboratoryjny heterodiploid
S. tuberosum RH 89-039-16, otrzymany przez
Van Os i wspolpracownikow w 2006 roku,
zwany dalej RH, pokrojem bardziej niz DM,
zblizony do odmian hodowlanych. Szczep
ten to pochodna krzyzowek S. tuberosum x
S. tuberosum hybryd z grupy Phureja.

Sekwencjonowanie to byto oparte na po-
dejsciu ,BAC to BAC”"!, gdzie szuka si¢ od-
cinkow zachodzacych na siebie w kolejnych

'Bacterial Artifical Chromosome (sztuczny chromo-
som bakteryjny), Zrekombinowane DNA zawierajace
DNA plazmidowe bakterii pateczki okreznicy (Escheri-
chia coli) i obce DNA o dlugosci 100-350 tysiecy par
zasad. Umozliwia namnozenie i wydajna izolacje DNA
do dalszych etapow sekwencjonowania.
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BAC’ach, tworzac fragmenty ciagle (ang. con-
tigs) i mapuje si¢ je na mapie genetycznej
danego organizmu. Grupa holenderska, ini-
cjujaca powstanie PGSC, rozporzadzata taka
mapa, lokalizujaca na 12 chromosomach
ziemniaka (genom haploidalny) ok. 10.000
markerOw genetycznych.

Wstepne sekwencjonowanie paru odcin-
kéw DNA (BAC) z roznych niezdefiniowanych
regioné6w genomu zostalo wykonane w labo-
ratorium Roche (aparat 454). Nasze laborato-
rium zsekwencjonowato tez ponad 90 BAC
zawierajacych odcinki genomow RH lub DM.
Sekwencje czastkowe otrzymane przez Konsor-
cjum, stuzyly weryfikacji wynikow ,shot-gun”.

Program w istocie rozpoczat sic od prac
nad sekwencja linii RH, ale okazalo si¢, ze he-
terozygotycznosS¢ i nierOwnomierne pokrycie
markerami (zakotwiczonymi BAC-ami) gestej
mapy genetycznej spowodowalo, ze prace
zostaly spowolnione. Podjeto wowczas decy-
zje o radykalnej zmianie strategii, wybierajac
do sekwencjonowan wlasnie szczep DM i
podejscie ,Shotgun”, stosujac do identyfika-
¢ji budowy krotkich odcinkow technologie
nowej generacji sekwencjonowan (ang. next
generation sequencing technologies, NGS). Tu
analiza wymaga zaawansowanych programow
informatycznych porzadkujacych krotkie se-
kwencje (majace Srednio okoto 300 nukleoty-
dow) identyfikowane w technice NGS (LI i
wspotaut. 2008). Program taki (ang. SOAPde-
novo assembly algorithm) zostal opracowany
w Chinach przez Li (LI i wspotaut. 2009).

Zespot polskich informatykow IBB PAN,
Pawel Szczesny wraz z prof. dr Piotrem Zie-
lenkiewiczem, opracowal na potrzeby pro-
jektu program identyfikujacy geny i przypi-
sujacy im funkcje.

Omowienie wynikow

Sekwencja szczepu DM zostala uzyska-
na metoda ,shot gun”, ktéra wygenerowa-
no zasOb sekwencji czastkowych o lacznej
dtugosci 96.6Gb (96.6miliardow par zasad).
Sekwencje te zostaly uzyte do uporzadkowa-
nia sekwengji liniowej reprezentujacej 86% z
844 megabazowego genomu? Pokrycie upo-

2Aby uzmystowic sobie co reprezentuja te liczby, przyj-
mijmy ze jedna zasada azotowa odpowiada koralikowi o
srednicy ziarna 2 mm. Sznurek takich koralikow repre-
zentujacych uporzadkowany genom ziemniaka ma dtu-
g0$¢ 1688 km — co odpowiada mniej wigcej odleglosci
od Warszawy do Paryza. Odcinki zsekwencjonowane
technika NGS pokrywaja 110 razy 6w genom i ulozone
sa w sznureczek koralikow mialy by dlugos$¢ 262736 km
a taki sznureczek oplott by wigcej niz 6 razy kule ziem-
ska.

rzadkowanej sekwencji sekwencjami czast-
kowymi bylo wiec co najmniej 100-krotne, z
pewnymi nieznacznym zrdéznicowaniem za-
leznym od regionu genomu. 93,9% uporzad-
kowanych sekwencji nie zawiera luk. Wsrod
nieuporzadkowanych liniowo czeSci geno-
mu, wickszoS¢ to transpozony (elementy ru-
chliwe genomu) stanowiace 29,4% genomu.
Mapy genetyczne i fizyczne pozwolily na ge-
netyczne umiejscowienie 86% uporzadkowa-
nej sekwencji i skonstruowanie pseudomo-
lekut reprezentujacych odcinki DNA zawarte
w kazdym z dwunastu chromosomo6w haplo-
idalnego genomu ziemniaka.

Dane z przewidywan genow i ich funkcji
ab initio zweryfikowane zostaly nasyconymi
analizami transkryptow RNA pojawiajacych
si¢ w roznych tkankach, stadiach rozwojo-
wych i pod wplywem stresu. Pozwolito to
rozpozna¢ 39031 genow kodujacych bialka.
25,3% tych genow produkuje RNA podlega-
jace alternatywnemu cieciu i skladaniu, Sred-
nio kodujac 2-3 réznych bialek, genom ziem-
niaka koduje wi¢ec w przyblizeniu 100 000
roznych biatek.

Analizy ewolucyjne wskazaty ze 24051 ge-
now ziemniaka znajduje swoje homologi w
gnomach innych, systematycznie odlegltych
od siebie roSlin. 3372 genow jest swoiste dla
ziemniaka, wsroéd nich zgrupowane sa oczy-
wiScie geny o nieznanej funkgcji- najprawdo-
podobniej odpowiedzialne za swoiste cechy
ziemniaka- takie jak produkcja bulw.

Stosowne porownania odcinkoéw paralo-
gicznych (podobnych w obre¢bie genomu)
wskazuja iz pierwotny genom ziemniaka
podlegat w trakcie ewolucji dwu duplika-
cjom calego genomu ( whole genome dupli-
cation, WGD).

Pierwotna WGD zaszla w czasie zblizo-
nym do pierwotnej heksapoidyzacji u wi-
nogron, czyli podczas ,zdarzenia y”. Analizy
sugeruja, iz ,zdarzenie y” (paleoduplikacja)
nastapito w dwu gléwnych galeziach roslin
dwuliSciennych: Asteridae i Rosaceae. Suge-
ruje to, iz dwie glowne gatezie dwuliScien-
nych przeszly przez ten sam akt paleodupli-
kacji genomu. Zdarzenie y nastapilo okolo
185+/-55milion6éw lat temu, a wiec po roz-
gatezieniu si¢ roSlin na dwuliScienne i jed-
noliScienne. Wspolczesna WGD zdarzyla sie
okoto 67 milionéw lat temu, czyli na granicy
er Gornej Kredy i Trzeciorzedu. Rozdzielenie
miedzy ziemniakiem a winogronem nastapito
okoto 89 milionow lat temu.

Ziemniak, to roSlina o znacznej heterozy-
gotycznoSci; potwierdzeniem tego sa czeScio-
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we porownania sekwencji DM i RH wskazu-
jace, ze Srednio co 40 nukleotydow spotyka-
my zmiany pojedynczych nukleotydow (ang.
single-nucleotide polymorphizm, SNP) i Sred-
nio co 394 zasady insercje lub delecje ( tzw.
indel) o Sredniej dlugosci 12.8 nukleotydow.
Porownanie sekwencji pozwolilo zidentyfi-
kowa¢ 3670000 SNP odrézniajacych DM od
RM. Analiza SNP wskazala. ze 3018 sposrod
nich kreuja przedwczesna terminacj¢ trans-
lacji, z czego 606 wystepuje w obu haploty-
pach. 1760 takich sygnalow ,stop” wystepuje
tylko w RH. Mutacje prowadzace do zmiany
fazy odczytu (80) wystepuja w RH. 246 ge-
néw obecnych w RH nie wystepowalo w
DM, 29 gen6éw DM nie stwierdzono w geno-
mie RH.

Te dane wyraznie wskazuja, ze uszkodze-
nia gendw sa w genomie ziemniaka czeste,
co zapewne znajduje swoje odbicie w latwe;j
degeneracji linii hodowlanych.

Analiza sekwencji pozwolita wskaza¢ 408
genOw mogacych nieS¢ opornos¢ na rozne
patogeny. Wiele z nich (39,4%) to pseudoge-
ny. czyli geny uszkodzone przez mutacje in-
del, zmiany fazy odczytu lub wprowadzenie
przedwczesnych sygnatow ,stop”. Tak gwal-
towna pseudogenizacja odpowiada szybkiej
zmianie gendéw efektorowych w istotnym pa-
togenie ziemniaka Phytophora infestans. Wy-
daje si¢, ze wersje genow odpornosci. zapo-
biegajace zakazeniu w wyniku zmian w ge-
nomie pasozyta, staja si¢ nieuzyteczne i pod-
legaja pseudogenizacji. Jest to jasny przyktad

wskazujacy na plastycznos¢ genomow ujaw-
niajaca sie pod naciskiem Srodowiskowym.

Zsekwencjonowanie genomu ziemniaka
to istotne osiagniecie genomiki roslin. Wraz z
poznaniem najpierw sekwencji genomu chlo-
roplastow ogorka (PLADER i wspotaut. 2007)
przez grupe prof. Malepszego (Uniwersytet
Rolniczy, SGGW,; http://csgenome.sggw.pl/),
a ostatnio pelnego genomu tej rosliny (Wo-
YCICKI i wspotaut. 2011) (sekwencja zlozona
w NCBI ACYNOOOOO w dn.21.09.2009), wy-
raza potencjal poznawczy krajowej genetyki
molekularnej roSlin, dostarczajacej naszym
hodowcom podstawowych danych dotycza-
cych dwoch grup roslin przemystowych Cu-
curbiate i Solanaceae. Wierzymy, iz wiedza
o tych genomach utatwi rozwoj krajowych
programow hodowlanych, majacych teraz
wsparcie w mozliwosci uzycia stosownych
markerow genetycznych. Nie ma watpliwoSci
iz wkrotce zostana zsekwencjonowane inne
genomy Solanaceae. Te dane beda spozytko-
wane przez hodowcow ale tez naukowcow
zajmujacych si¢ badaniami podstawowymi:
ewolucja, morfogeneza, systemami rowno-
wag miedzy gospodarzem a patogenem, me-
tabolomem i modelowaniem funkcji komor-
ki.

Z mysla o takich dzialaniach podajemy, ze
sekwencja DM (podejscie ,shot-gun” ) ztozo-
na zostala w DDBJ/EMBL/GenBANK_Acc.No-
AEWC 000000. Sekwencjonowanie i anotacja
przedstawione sa pod adresem http://potato-
genome.net.

ZAKONCZENIE

Trzeba wyraznie powiedzie¢, ze wysitek
poznawczy grup sekwencjonujacych genomy
jest dziS dzialaniem zasadniczym dla rozwo-
ju biologii. Jest tak dlatego, ze dane geno-
miki naleza do ,hard sciences’ poddajac si¢
matematyzacji i tym samym genomika staje
sie nauka pogranicza miedzy biologia oraz
fizyka i matematyka, jak tez informatyka. To
genomika generuje dane nie tylko o rdzino-
rodnosci sekwencji poszczegolnych genow,
ale o ich wzajemnych relacjach wewnatrz
genomu i miedzy genomami. To w genomice
szuka dzi§ zagadnien poznawczych i rozwia-
zan biologia porOwnawcza, ewolucyjna, bio-
medyczna i nauki rolnicze. To genomika jest
u Zrédla powstania bioinformatyki i rozwoju
metod statystycznych i farmakogenomiki.

DziS biolog podejmujacy problem badaw-
czy, stawiajac hipoteze, moze si¢gna¢ naj-

pierw do banku danych genetycznych, zwery-
fikowac na tej podstawie hipoteze, a nastep-
nie sprawdzi¢ ja doSwiadczalnie. Tak wiec
operacyjnie wspotczesna biologia upodabnia
si¢ do fizyki. I tu i tam, to teoretycy formutuja
zracjonalizowany problem, rozwiazywany na-
stepnie przez dosSwiadczalnikow. Obserwuje-
my w zwiazku z tym powstawanie na Swiecie
nowego typu instytucji, zespalajacych bioin-
formatykow, genetykOw i eksperymentatoréw
w scalonych laboratoriach. Tego typu inicjaty-
wy podejmowane sa rOwniez w Polsce, przy
znacznym udziale instytutow PAN-owskich.
Tu warto wspomnie¢ o uruchomianym pod
egida prof. P. Weglenskiego centrum geno-
micznym Uniwersytetu Warszawskiego czy o
centrum genomicznym Politechniki Poznan-
skiej, zainicjowanym przez prof. M. Figlerowi-
cza (Instytut Chemii Bioorganicznej PAN).
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Warto zwroci¢ uwage, ze genomika jest
z definicji nauka holistyczna. Jej ukrytym za-
tozeniem jest przyjecie, ze caloS¢ to coS wie-
cej niz zestaw poszczegolnych elementow
uktadu. To paradygmat towarzyszacy histo-
rii rozwazan nad systemami biologicznymi,
cho¢ rozwazania te rozwijaly sie jak dotad w
znacznej mierze w oparciu o podejScie me-
chanistyczne, gdzie analiza struktury i funkcji
kolejnych skitadnikow komorek czy tkanek
wdawala si¢ by¢ jedynym wlasciwym celem
badawczym. Holistyczne podejsScie zdaje si¢
otwiera¢ szersze perspektywy poznawcze, na
ktorych horyzoncie jawi si¢ nowy ,kamiefi
filozoficzny”, czyli wiedza o istocie zycia. To
zapewne ta perspektywa tak przyciaga do

biologii tych informatykéw, ktorzy podjac
chca wirtualizacje rzeczywistoSci. Holizm,
jak wiemy z historii nauki, niesie tez nie-
bezpieczefistwa, z ktorych nie najmniejszym
moze by¢ uwiklanie si¢ w nadmiar hipotez
nie poddajacych sie weryfikacji doSwiadczal-
nej. Mimo tego zastrzezenia na horyzoncie
genomiki widoczne sa juz dzi$ jej cele ide-
owe. Sa nimi stworzenie ostatecznych mo-
deli metabolicznych istniejacych komorek i
organizmow i weryfikacja tych modeli przez
kreacje neo-komorek i organizmow ab initio.
Demiurg biologii uSmiecha si¢ tu do nas tla-
skawie, nie mowiac czym dla naszego gatun-
ku skonczy sie ta droga.

KOLEJNY WIELKI GENOM POZNANY PRZY UDZIALE POLSKICH LABORATORIOW
GENOM ZIEMNIAKA ZSEKWENCJONOWANY

Streszczenie

W polowie lipca 2011, w Nature ukazal si¢ ar-
tykul ,Sekwencja genomu ziemniaka i jej analiza”
autorstwa Konsorcjum Sekwencjonowania Genomu
Ziemniaka (PGSC).

W sklad tego Konsorcjum wchodzity 32 zespoty
z 14 krajow — znaczacych producentéw ziemniakow.
Wspotautorami ze strony polskiej, tej wielo autor-
skiej pracy (94 badaczy, 25 zespolow wiodacych)
byli cztonkowie zespotu z Instytutu Biochemii i Bio-
fizyki PAN.

Prace Konsorcjum, rozpoczete w 2007 roku,
wspierane byly przez rzady panstw uczestniczacych
w programie, w tym Polskiego Ministerstwa Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego, (projekt 47/PGS/2006/01). To
trzeci wielki genom (po S. cerevisiae i P. caudatum)
w ktorego poznaniu uczestniczyli pracownicy IBB
PAN.

Konsorcjum zsekwencjonowatlo dwa szczepy
ziemniaka DM1-3 516 R44 and RH 89-039-16. Szczep
DM zsekwencjonowano metoda “shotgun” wykorzy-
stujac m. in. platforme¢ sekwencjonowan genomo-

wych IBB PAN (sekwenator Roche GS FLX Titanium
454).

Metodami ab initio okreSlono zasOb genow ko-
dowanych przez otrzymane sekwencje. Wyniki zwe-
ryfikowano analizami transkryptomu objawiajacego
si¢ w roznych tkankach, czy stadiach rozwojowych
oraz w wyniku kontrolowanego stresu. Sumarycz-
nie zidentyfikowano w otrzymanej sekwencji 39031
genow kodujacych biatka. 25,3% tych genow koduje
transkrypty mogace podlegaé alternatywnemu skla-
daniu, a wi¢c kontrolujace Srednio 2-3 odmienne
biatka. Wydaje si¢ wiec, ze w genomie ziemniaka
zakodowana jest informacja na temat syntezy ok.
100,000 réznych biatek.

Poroéwnanie sekwencji DM and RH dowodzi, ze
ziemniak to roSlina wysoce heterozygotyczna. Muta-
cje punktowe (SNP) wystepuja Srednio co 40 nukle-
otydéw, a insercje lub delecje co 394 pary zasad.

Wskazuje to wyraznie, ze genom ziemniaka jest
niestabilny, co zapewne znajduje swoje odbicie w la-
twej degeneracji odmian uprawnych.

NEXT EUKARYOTIC GENOME REVEALED WITH COOPERATION OF THE POLISH
LABORATORIES.
POTATO GENOME SEQUENCED

Summary

In mid-July 2011 Nature published the paper
,Genome sequence and analysis of the tuber crop
potato” by the Potato Genome Sequencing Consor-
tium — PGSC.

This international consortium consisted of 32
teams from 14 countries that are significant potato
producers are active in potato breeding programs.
The Polish team, representing the PAS Institute of
Biochemistry and Biophysics, co-authored the paper,
which was signed by 94 consortium members from
25 leading institutions. The work, begun in 2007,
was funded by the participating countries’ govern-

ments — including Poland’s Ministry of Science and
Higher Education — within the 47/PGS/2006/01.

After the yeast and paramecium genomes this
is the third large genome sequencing in which IBB
teams have participated.

Consortium sequenced two strains of potato DM1-
3 516 R44 and RH 89-039-16. The DM strain was se-
quenced by the consortium using the “Shotgun meth-
od” on genome sequencing platforms, one of which
was created in Warsaw (Roche GS FLX Titanium 454
sequencer).The second strain sequenced was a labora-
tory S. tuberosum heterodiploid RH 89-039-16.
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Ab initio predictions of genes and their func-
tions were verified by RNA transcriptome analysis
done for various tissues, development stages and
under stress. This allowed for the identification of
39031 gene-coding proteins. 25,3% of these genes
produce RNA that undergoes splicing, coding for an
average of 2-3 different proteins. It therefore seems
that the potato genome codes for approximately
100000 different proteins.

Comparisons of the DM and RH sequences show
that the potato exhibits high heterozygosity. Single-

nucleotiste polymorphisms (SNP) are encountered
on average every 40 nucleotides, while insertions
or deletions (so-called indel) of an average length of
12.8 nucleotides are encountered on average every
394 base pairs.

This data clearly shows that gene damage in
the potato genome is a frequent occurrence, which
accounts for the easy degeneration of industrial
strains.
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