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Hodowla roślin w Polsce powinna umieć 
skorzystać z tych niezwykle cennych zaso-
bów informacji. Więcej o znaczeniu sekwen-
cjonowania można znaleźć w numerze 4 
kwartalnika „Biotechnologia” z 2010 r., po-
święconym temu zagadnieniu.

kwencjonowania narzędzia bioinformatyczne 
są głównie nakierowane na ich detekcję i 
analizę (Varshney i współaut. 2009). Istnieje 
sporo programów do wykorzystania w takich 
analizach, a Tabela 3 pokazuje kilka przykła-
dów. 

Tabela 3.Wybrane pakiety oprogramowania komputerowego służące do analiz porównawczych se-
kwencji genomowych, a w szczególności detekcji polimorfizmów.

Nazwa URL Zastosowanie

EagleView
http://bioinformatics.bc.edu/
marthlab/EagleView

Składanie, wizualizacja i sprawdzanie jakości złożonych 
fragmentów genomu i weryfikacja potencjalnych polimor-
fizmów

Atlas-SNP2
http://www.hgsc.bcm.tmc.
edu/cascade-tech-software_
atlas_snp-ti.hgsc

Narzędzie do wykrywania SNP i indeli w toku resekwen-
cjonowania na platformach Roche 454 i Illumina

SeqMap
http://www-personal.umich.
edu/~jianghui/seqmap/index.
html

Mapowanie krotkich sekwencji na genomie referencyjnym 
i detekcja substytucji i indeli.

Alpheus™ http://alpheus.ncgr.org/
Zintegrowana, sieciowa platforma do automatyzacji analiz, 
wizualizacji i interpretacji danych z projektów sekwencjo-
nowania nowej generacji

CLCbio Ge-
nomics Work-
bench

http://www.clcbio.com/
Narzędzie do składania sekwencji de novo i do analiz rese-
kwencjonowania zarówno w technologii Sangera jak i no-
wej generacji, zawierające możliwość detekcji i analiz SNP.

SEKWECJONOWANIE GENOMÓW STAJE SIĘ NOWYM SKŁADNIKIEM POSTĘPU W  HODOWLI 
ROŚLIN

Streszczenie

Sekwencjonowanie genomów jest odczytaniem 
zapisu genetycznego, jakim dany organizm dyspo-
nuje, wyrażonego w odpowiednim uporządkowaniu 
nukleotydów. W efekcie uzyskujemy informację rze-
czywistą o strukturze i położeniu genów i innych 
składników genomu, co daje podstawy do szczegó-
łowego prognozowania cech organizmu i pozwala 

GENOME SEQUENCING MAKES A SIGNIFICANT PROGRESS IN PLANT BREEDNIG

Summary

wyjaśniać mechanizmy wielu reakcji. Z tych powo-
dów efekty sekwencjonowania mają wielorakie im-
plikacje, między innymi oddziałują na nauki rolnicze 
w szczególności na postęp hodowlany. W artykule 
przedstawione zostały uwarunkowania ogólne se-
kwencjonowania i przybliżono znaczenie niektórych 
danych jakie uzyskano u ogórka. 

Genome sequencing is the reading of the genet-
ic record of a given organism, expressed in the cor-
rect sequence of nucleotides. In effect, information 
about the real structure, location of genes and other 
elements of a genome is obtained. It gives a solid 
base for detailed prediction of the organism’s traits 
and allows explain the mechanisms of many meta-

bolic reaction. This is why the sequencing has many 
implications, for example on agricultural science, es-
pecially in breeding programs. This article presents 
general sequencing strategies and gives a closer look 
at the meaning of experimental data obtained by cu-
cumber.


