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SEKWECJONOWANIE GENOMOW STAJE SIE NOWYM SKEADNIKIEM POSTEPU W
HODOWLI ROSLIN

WPROWADZENIE

Mine¢lo juz ponad 10 lat od ogloszenia
sekwencji genomu ludzkiego, zapowiadane-
go jako wielki krok w dziejach ludzkosci .
Osiagniecie to bylo efektem pracy wielkiego
konsorcjum miedzynarodowego (lista auto-
row publikacji liczy 130 nazwisk), ktore dys-
ponowalo budzetem ponad 3,5 mld dolarow.
Od tego czasu jesteSmy coraz czeSciej infor-
mowani o kolejnym organizmie, dla ktorego
odczytano kompletna sekwencje nukleotydo-
wa DNA. W elitarnym gronie organizméw o
poznanym zapisie prawie wszystkich genéw
znajduja si¢ wazne roSliny uprawne: ryz, to-
pola, pomidor, melon, ziemniak, ogorek i
wiele innych. W pracach nad genomami
ziemniaka i ogoérka uczestniczyli naukowcy
pracujacy w Polsce. W przypadku ziemniaka
Polacy byli jednym sposréd 12 narodowych

partnerow Konsorcjum (THE POTATO GENOME
SEQUENCING CONSORTIUM 2011), ktore ustalilo
miedzy innymi, wielko§¢ genomu ziemniaka
na 844 min nukleotydow i wystepowanie w
nim 39 031 genow (wiccej informacji takze
w GROMADKA i wspotaut. 2011). Obszerny
opis tego odkrycia zamieszczono w numerze
prestizowego Nature z 14 lipca 2011r. Dwa
tygodnie pozniej ukazala si¢ publikacja o ge-
nomie ogorka, w ktorej lista autorow zawiera
tylko 20 nazwisk z trzech jednostek nauko-
wych, z tego 16 Polakéw z jednej katedry.
Por6éwnanie niektorych charakterystyk or-
ganizacyjnych wymienionych przedsiewziec
(Tabela 1) pokazuje, iz w ciagu ostatniej de-
kady nastapil ogromny postep metodyczny
sekwencjonowania. Postep ten sprawil, ze
poznanie sekwencji genomowej moze byc

Tabela 1. Porownanie wybranych parametrOw organizacyjnych dotyczacych trzech przedsiewziec
z okresu minionej dekady, w ktorych zsekwencjonowano genomy organizmow eukariotycznych.

vaZZc?a przedsie- Rok ogloszenia 8:32) trwania Liczba os6b Liczba instytucji f;?j;
Genom czlowieka 2001 15 134 120 3 500
Genom ziemniaka 2011 4,5 97 24 Brak danych
Genom ogorka 2009 25 20 4 0,80
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Tabela 2. Grupy gatunkow roSlin uprawnych ktorych genomy zostaly zsekwencjonowane lub kto-
rych sekwencjonowanie jest mocno zaawansowane i nalezy si¢ spodziewa¢ niebawem ostateczne-
go wyniku.

Grupa roslin/ gatunck  Nazwa zwyczajowa Liczba sekwencjo/no— Liczba skonczo- Lic%ba n:jl
wanych genotypéw  nych wg NCBI ukonczeniu

zbozowe 59 4 0
Hordeum vulgare jeczmien 3 0 0
Oryza sativa Iyz 19 1 0
Zea mays kukurydza 4 1 0
Avena sativa owies 2 1 0
Triticum pszenice 0 0
Sorghum sorgo 20 1 0
Secale cereale Zyto 1 0 0
Amaranthus tubercula-

s amarantus 1 0 0
Setaria italica czumiza; ber 1 0 0
oleiste 12 0 0
Elaeis guineensis palma oleista 1 0 0
Glycine max bawelna 3 0 0
Helianthus annuus stonecznik 1 0 0
Linum usitatissimum len 1 0 0
Brassica napus rzepak 3 0 0
Theobroma cacao kakaowiec 3 0 0
okopowe 5 0 0
Solanum phureja ziemniak peruwianski 1 0 0
Solanum tuberosum ziemniak 3 0 0
Beta vulgaris burak 1 0 0
warzywne 17 0 0
Brassica oleracea kapusta 1 0 0
Brassica rapa rzodkiew 7 0 0
Dioscorea alata stodki ziemniak 1 0 0
Lactuca sativa salata 1 0 0
Manihot esculenta maniok 1 0 0
Cucumis sativus ogorek 2 0 0
Phaseolus vulgaris fasola 1 0 0
Solanum lycopersicum  pomidor 2 0 0
Vigna radiata fasola ztota; mungbeen 1 0 0
Castanea mollissima chinski kasztan 1 0 0
ozdobne 16 0 0
Aquilegia coerulea orlik 1 0 0
Arundo donax trzcina ozdobna 1 0 0
Millettia pinnata pangomia 1 0 0
Mimulus guttatus kroplik zotty 1 0 0
Miscanthus inensis Miskant 1 0 0
Cenchrus americanus Rosplenica 1 0 0
Eucalyptus grandis eukaliptus 1 0 0
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Panicum virgatum proso rézgowe 1 0 0
Phalaenopsis aphrodite storczyk 3 0 0
Ricinus communis racznik 2 0 0
Solanum demissum dziki ziemniak 3 0 0
owocowe 12 0 0
Citrus pomarancza 2 0 0
Fragaria vesca poziomka 1 0 0
Musa acuminata banan 1 0 0
Phoenix dactylifera palma daktylowa 1 0 0
Prunus persica grusza 3 0 0
Vaccinium  macrocar- . .

pon zurawina 1 0 0
Vitis vinifera winorosl 2 0 0
Malus x domestica jabton 1 0 0
pastewne 6 0 0
Cenchrus americanus  rosplenica 1 0 0
Medicago truncatula lucerna 1 0 0
Solanum phureja ziemniak peruwianski 1 0 0
Solanum tuberosum ziemniak 3 0 0
przemystowe 19 0 0
Asclepias syriaca trojesc 1 0 0
Ricinus communis racznik 2 0 0
Salix purpurea L. wierzba purpurowa 1 0 0
Spirodela polyrhiza rzesa 1 0 0
Suaeda liaotungensis stonorosl 2 0 0
Zostera marina trawa morska 1 0 0
Nicotiana benthamia tyton 2 0 0
Beta vulgaris burak 1 0 0
Millettia pinnata pangomia 1 0 0
Jatropha curcas obrzydleniec 7 0 0
sadownicze 10 0 0
Phoenix dactylifera palma daktylowa 1 0 0
Malus x domestica jabton 1 0 0
Citrus pomaraficza 2 0 0
Musa acuminata banan 1 0 0
Vitis vinifera winorosl 2 0 0
Prunus persica grusza 3 0 0
drzewa krzewy 14 0 0
Pinus taeda sosna taeda 1 0 0
Populus trichocarpa topola kalifornijska 1 0 0
Salix purpurea L wierzba purpurowa 1 0 0
Phoenix dactylifera palma daktylowa 1 0 0
Malus x domestica jabton 1 0 0
Citrus pomaraficza 2 0 0
Musa acuminata banan 1 0 0
Vitis vinifera winorosl 2 0 0
Prunus persica grusza 3 0 0
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Eucalyptus grandis eukaliptus

lecznicze

Glycyrrhiza uralensis Chinese liquorice

Panax ginseng zefiszen
Ricinus communis racznik

Salvia miltiorrhiza szalwia czerwona
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zrealizowane w zasadzie przez jeden zespot
badawczy, przy kosztach niewspolmiernych
do sekwencjonowania genomu czlowieka.
W efekcie genomy mozna takze z powodze-
niem sekwencjonowa¢ w kraju takim jak
Polska, czyli nie nalezacym do mocarstw na-
ukowych, technologicznych i finansowych.
To oznacza, ze w najblizszym czasie mozemy

oczekiwa¢ doplywu ogromnej iloSci nowych
informacji o witaSciwoSciach genomow po-
szczegOlnych gatunkOow roSlin  uprawnych
(Tabela 2). Wsrod wielu skutkOw tej sytuacji
jest takze pytanie o wplyw jaki wiedza po-
chodzaca z sekwencjonowania bedzie miata
na hodowle roslin.

CZYM JEST SEKWENCJONOWANIE GENOMOW

Sekwencjonowanie genomow jest odczy-
taniem zapisu genetycznego, jakim dany or-
ganizm dysponuje, wyrazonego w odpowied-
nim uporzadkowaniu nukleotydow (otrzymu-
jemy sekwencje kompletna). W jego wyniku
uzyskujemy informacje rzeczywista o struktu-
rze i polozeniu gendw i innych sktadowych
genomu, a nie, jak dotychczas, informacje
wzgledna, wynikajaca z czestoSci crossing
over i mapowania genetycznego. Sekwencjo-
nowanie mozna nazwac¢ remanentem genow,
w wyniku ktérego mozna prognozowac pew-
ne szczegbdlne cechy organizmu i wyjasniaé
mechanizmy wielu reakcji. Remanent ten jest
bardzo drobiazgowy i precyzyjny, gdyz poka-
zuje nie tylko obecnoS¢ gendw, ale ujawnia
zarazem wiele szczegotowych ich wtasciwo-
Sci, wlacznie z elementami sterujacymi ak-
tywnoscia genow. Pokazuje takze odleglosci
fizyczne miedzy genami i miejsca, w ktorych
wystepuje DNA zwany ,Smieciowym”. Okre-
Slenie to nie najlepiej oddaje jego role, albo-
wiem powoli odkrywana jest doS¢ niezwykla
rola takiego niekodujacego DNA w funkcjo-
nowaniu i ewolucji genomu. Zapewne nieba-
wem zaniechamy uzywania tego pejoratyw-
nego okreslenia.

Znajomos¢ sekwencji genomu jest dopie-
ro poczatkiem poznawania mechanizmow
funkcjonowania organizmu. Obecny stan
wiedzy z zakresu genetyki molekularnej i
zastosowanie specjalistycznych programow
komputerowych pozwala na wykrycie obec-
nosci i przyblizone okreslenie funkcji wiek-
szoSci genOw — jednak nie wszystkich. Moz-

na powiedzie¢ ze poznanie sekwencji geno-
mu jest dopiero poczatkiem badan systemo-
wych (w kontekScie calego organizmu) nad
funkcja i wspotdzialaniem genow. Ponadto,
poza wciaz jeszcze duzym obszarem niewie-
dzy o sposobie dzialania genéw zapisanym w
dziedziczonej sekwencji DNA, istnieje trud-
niejszy do badania zapis epigenetyczny.
Zsekwencjonowanie genomu jest przed-
siewzieciem zlozonym, skladajacym sie z
trzech etapow: przygotowania genomu do
sekwencjonowania;  przeprowadzenia  se-
kwencjonowania oraz zlozenia uzyskanej se-
kwencji. Zakres prac na pierwszym etapie
zalezy od wielkosSci genomu i w przypadku
nowosekwencjonowanych genomow roSlin
wyzszych polega na przygotowaniu odpo-
wiednich bibliotek zawierajacych duze frag-
menty DNA, pokrywajacych caly genom.
Dokladne ulozenie tych fragmentéow wzdhuz
chromosomow pozwala na stworzenie tzw.
fizycznej mapy klonoéw, ktora, przy znajomo-
Sci niewielkich odcinkow sekwencji DNA,
bedzie stanowita rusztowanie do uktadania
sekwencji otrzymywanych w nastepnym eta-
pie. Bardzo szybki postep w sekwencjonowa-
niu genomoOw wynika z ogromnego przyspie-
szenia i uproszczenia drugiego etapu przed-
siewziecia, glownie dzieki zastosowaniu
nowej generacji technologii samego sekwen-
cjonowania, tzw. NGS (ang. next generation
sequencing), i coraz doskonalszych progra-
mow bioinformatycznych pomagajacych w
obrobce ogromnych iloSci informacji. Ze
wzgledu na zaawansowanie i koszt aparatury
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oraz konieczno$¢ utrzymania wysoce wykwa-
lifikowanego personelu technicznego samo
sekwencjonowanie przeprowadzaja obecnie
wyspecjalizowane firmy biotechnologiczne.
Co wiecej, pojawiaja sie wciaz nowe tech-
nologie i urzadzenia do sekwencjonowania
przyspieszajace zarowno sam odczyt, jak i
skracajace, badz eliminujace dosy¢ zmudny
pierwszy etap. Aktualnie do odczytu sekwen-
¢ji najczeSciej stosuje sie strategie losowego
generowania zachodzacych na siebie dosyc¢
krotkich odcinkow sekwencji z catego geno-
mu, tzw. WGS (ang. whole genome shotgun).
W calej procedurze najbardziej czasochton-
ne jest jednak zlozenie uzyskanej sekwen-
¢ji, uzupetnienie brakujacych rejonow i wy-
jasnienie zawiloSci w obszarach trudnych.

Przyktadowo, genom czlowieka zlozono w
petni dopiero w 2010 r., a pierwsze publiko-
wane wersje genomOow sa zwykle okreSlane
jako draft (ang. szkic, zarys) i stanowia 60-
90% calkowitej wielkoSci genomu.

Nalezy podkresli¢, ze nowozsekwencjono-
wany genom staje si¢ genomem referencyj-
nym, nieodzwierciedlajacym ani wewnatrz-
gatunkowej zmiennoSci, ani stanu heterozy-
gotycznosci wewnatrz zsekwencjonowanego
genomu. Dostep do genomu referencyjnego
radykalnie ulatwia i obniza koszty sekwen-
cjonowania kolejnych przedstawicieli gatun-
ku (tzw. resekwencjonowanie) umozliwiajac
zar6wno badanie polimorfizmu, jak tez uzy-
cie sekwencjonowania jako metody diagno-
styczne;j.

WYMIERNA WARTOSC SEKWENGCJI

WartoS¢ informacji wynikajacych z zse-
kwencjonowania moga zilustrowa¢ dwa przy-
ktady, z ktorych jeden dotyczy cztowieka i
odnosi si¢ zarazem do wartoSci spotecznych,
natomiast drugi pokazuje wymierna wartos¢
pieniezna. Ot6z Amerykanie zdecydowali si¢
pod koniec lat 80. ubiegtego wieku na pod-
jecie programu zsekwencjonowania geno-
mu czlowieka, kierujac sie glownie szeroko
pojetym aspektem praktycznym, u ktorego
podstaw byly dwa oczekiwania. Jedno doty-
czytlo zwielokrotnienia skutecznoSci opieki
medycznej bezposrednio, w wyniku rozwoju
nowych metod diagnostyki medycznej i tera-
pii. Natomiast oczekiwanie drugie zaktadato,
ze dojdzie do ogromnego uproszczenia i ob-
nizki kosztow sekwencjonowania, co uczyni
te metode wrecz rutynowad. Spodziewano sie,
ze tak znaczne obnizenie kosztow spowodu-
je, ze przystowiowy Kowalski w USA bedzie
mogt w 2010 r. zamowic¢ ustuge sekwencjo-
nowania swojego genomu za ca. 2000 $ i
uzyska¢ komentarz wskazujacy na zakodo-
wane w genach zagrozenia — miedzy inny-
mi wiekszej od Sredniej w populacji podat-
noSci na choroby, wrazliwo$ci na czynniki
srodowiska czy sktonnosci do ,niezdrowych”
zachowan. W ten sposob 6w Kowalski be-

dzie mogt w duzym stopniu sam chronic si¢
przed skutkami wielu zagrozen, prowadzac
odpowiedni tryb zycia. Komentarz do ge-
nomu indywidualnego moglby zawieraC nie
tylko zalecenia profilaktyczne, lecz rOwniez
informacje dla lekarzy np. o domniemanym
tempie rozktadu podawanych lekarstw, co
moze mie¢ ogromne znaczenie w leczeniu
wielu powaznych schorzen. Oczekiwanie to
nie ziScilo si¢ w odniesieniu do czasu po-
wszechnej dostepnosci sekwencjonowania,
albowiem za 2000 $ ustuga ta bedzie praw-
dopodobnie dostepna dopiero w 2015 r.
Drugi z przyktadow, pokazujacy realna war-
toS¢ informacji sekwencji genomu, dotyczy
zagwarantowania wylacznosSci dostepu do
sekwencji genomowej jednej z roslin upraw-
nych. Otoz jedna z firm hodowlano-nasien-
nych zaptacita w 2009 r. kwote 200 000 EUR
za pot roku wylacznego dostepu do takiej
sekwencji u roSliny uprawnej znajdujacej si¢
na ca. 40 miejscu listy Swiatowej gatunkow
o najwickszym znaczeniu gospodarczym. Nie
sposOb wchodzi¢ tutaj w detale skad taka
warto$¢, jednak w pewnym uproszczeniu
jest to pochodna mozliwoSci dokonania od-
powiednich zabezpieczen patentowych.

POZNANIE GENOMU OGORKA

Inicjatywa sekwencjonowania genomu
ogorka powstala w Katedrze Genetyki, Ho-
dowli i Biotechnologii Roslin SGGW w War-
szawie, gdzie od lat prowadzono zaré6wno

badania podstawowe, jak i hodowle tego ga-
tunku. Juz ponad 50 lat temu prof. Bogustaw
Kubicki opracowal model genetycznej regu-
lacji ptci ogorka i wykorzystat te wiedze do
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zaproponowania metodyki hodowli odmian
heterozyjnych. Prace te kontynuowano po
Smierci profesora w 1985 r., starajac si¢ wy-
jasni¢ podloze molekularne genow uczestni-
czacych w ksztaltowaniu plci ogorka oraz po-
dejmujac tematy dotyczace poznania sposobu
dzialania innych genéw odpowiadajacych za
ksztaltowanie cech waznych z punktu widze-
nia hodowlanego. Prace molekularne sa bar-
dzo czasochtonne i kosztochlonne jezeli nie
zna si¢ kompletnej sekwencji genow. Dlate-
go uznaliSmy, ze dostep do sekwencji geno-
mowej ogorka moglby radykalnie zwickszyc¢
efektywnos¢ badan. Niestety pierwsze stara-
nia o realizacj¢ tego planu przez uczestnic-
two w mie¢dzynarodowym konsorcjum (The
Cucumber Genome Initiative; http://www.
icugi.org/) kierowanym przez zespot z Chin
nie powiodly si¢, ze wzgledu na zbyt wyso-
kie wymagania finansowe postawione poten-

cjalnym partnerom. Dokladna analiza finan-
sowa i techniczno-organizacyjna pokazala, ze
mozna podjac sie tego zadania samodzielnie
przy zaangazowaniu do czeSci analiz bioin-
formatycznych zespotu z USA. W konsekwen-
cji powstato Polskie Konsorcjum Sekwencjo-
nowania Genomu Jadrowego Ogorka (ang.
Polish Consortium of Cucumber Genome Se-
quencing; http://csgenome.sggw.pl/), ktorego
uczestnicy doprowadzili przedsiewziecie do
konca. Do sekwencjonowania uzyto jedno-
piennej linii wsobnej pochodzacej ze starej,
juz nie uprawianej odmiany polowej Borsz-
czagowski, dla ktorej istnieje duza kolekcja
mutantéw i prowadzone sa wielokierunkowe
badania molekularne. Na stronie interneto-
wej konsorcjum zamieszczone sa zbiory da-
nych uzytecznych z punktu widzenia mozli-
wosci korzystania z sekwencji.

CO WYNIKA Z ZSEKWENCJONOWANIA GENOMU OGORKA ?

We wspolczesnych badaniach genetycz-
nych bardzo waznym elementem sa bazy
danych (w wickszoSci publiczne) zawiera-
jace informacje o budowie, funkcji i wielu
innych wtasciwosciach genéw i ich produk-
tow. Bazy danych zamieszczaja informacje
odpowiednio przygotowane, a data zglosze-
nia i autorstwo umozliwiaja ocen¢ wkiladu
poszczegbdlnych os6b i grup badawczych
do uzyskania zgromadzonych informacji. W
przypadku genomow najbardziej znana jest
baza NCBI, w ktorej zamieszczono sekwencje
genomu ogorka 21 wrzeSnia 2009 r. i bylo to
0 miesiac wczeSniej anizeli zgloszenie przez
konsorcjum kierowane przez Chinczykow.
Okazalo sie, ze genom ogorka jest zbudowa-
ny z 367 000 000 par nukleotydow, zorgani-
zowanych w 26 500 genow, ktore stanowia
niewiele ponad 37% genomu. Tak wiec ogo-
rek nie wylamuje sie z ogolnej prawidtowo-
Sci obserwowanej wsrod roSlin wyzszych,
ze wickszo$S¢ genomu stanowi ,Smieciowe”
DNA, chociaz pod tym wzgledem ogorek na-
lezy do gatunkéw Srednio ,zaSmieconych”.
Wspomniany ziemniak ma ponad 90% takie-
go DNA o nieokreslonej funkgcji.

Prawdziwa kopalnia informacji okazato
sie jednak dopiero porownanie odmiany Chi-
nese Long z odmiana Borszczagowski (WOY-
CICKI i wspotaut. 2011), ktoére wykonano
dla szesSciu grup genow odpowiedzialnych
za podstawowe procesy fizjologiczne, zwia-
zane ze zdolnoScia do adaptacji. Porowna-

nie to pokazato, ze dla pewnych procesow
fizjologicznych wiecej gendw ma odmiana
Borszczagowski, natomiast dla innych - od-
miana Chinese Long. W odmianie polskiej
jest wiecej genow bioracych udziat w takich
procesach jak fotosynteza, metabolizm cu-
krow, oddychanie, regulacja ekspresji genow,
przyswajanie jonow amonowych i degradacja
chlorofilu, natomiast mniej genow odpowia-
dajacych za odpornosS¢ na stres oksydacyjny
i odpornos¢ na wysoka temperature. Roznice
te sa powiazane z odmiennoscia Srodowisk
dla jakich odmiany te hodowano. Klimat
umiarkowany Europy poinocnej charaktery-
zuje: chtéd, niska intensywnoS$¢ promienio-
wania stlonecznego, stata, wyzsza, niz na tere-
nie Azji poludniowo-wschodniej, emisja CO,
(od poczatkow ery industrialnej do lat 80.
XX w.) i zwiazana z tym, zmniejszona zdol-
noS¢ przyswajania jonow azotanowych. Z
kolei dla strefy klimatu subtropikalnego po-
hudniowo-wschodnich Chin charakterystycz-
ne s3: wysoka sezonowa intensywnos$¢ pro-
mieniowania stonecznego w tym UV-B oraz
wysoka temperatura, co wymaga zwickszonej
odpornosci na stres oksydacyjny i termiczny.
Wryniki te odnosza si¢ do zjawiska ksztalto-
wania si¢ tla genetycznego w trakcie hodow-
li wskazujac, ze jest to proces postepujacy
samoistnie, jakby ,przy okazji” prowadzonej
przez hodowce selekcji na inne cechy. Istnie-
nie tla genetycznego nie jest niczym nowym,
jednak do tej pory nie byliSmy go w stanie
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skonkretyzowa¢ pod wzgledem skladu ge-
noéw. Z tych danych dowiadujemy sie, ze w
kazdej z odmian sa skumulowane okreSlone
geny dla wspomnianych procesow, a decy-
dujace o takim lub innym ich zestawie s3
warunki w jakich jest prowadzona hodowla.
Mozna wigc powiedzieC, ze genom odpowie-
dzialnym za cechy charakterystyczne dla Chi-
neese Long (owoc salatkowy, dhugi, biate kol-
ce, brak brodawek, duze nasilenie zenskosci)
towarzyszy tlo genetyczne o wigkszej liczbie
genow odpowiedzialnych za procesy stresu
oksydacyjnego i odpornoSci na wysoka tem-
perature oraz mniejszej liczbie genow odpo-
wiadajacych za fotosyntez¢, metabolizm cu-
krow, oddychanie i degradacje chlorofilu. Z
kolei genom odpowiadajacym za cechy cha-
rakterystyczne dla odmiany Borszczagowski
(owoc do kiszenia, ciemnokolcowy, brodaw-
kowy, stabe nasilenie zefiskoSci) towarzyszy
wicksza liczba genow odpowiadajacych za
fotosynteze, metabolizm cukrow, oddychanie
i degradacje chlorofilu oraz mniejsza liczba
genow odpornosci na stres oksydacyjny i od-
pornosci na wysoka temperature.

Inna czeS¢ uzyskanych wynikow po raz
pierwszy ujawnila jeszcze jeden intrygujacy
mechanizm. Okazalo sie¢ mianowicie, ze dy-
namicznym zmianom w zaleznosci od warun-
kow srodowiska ulegaja takze promotory ge-

now, a Scislej rzecz biorac, krotkie sekwen-
cje nukleotydowe wewnatrz promotorow,
odpowiedzialne za wiele subtelnych reakcji
na warunki zewnetrzne. W ten sposob do-
chodzi do zmian przystosowawczych w sieci
oddzialywan miedzy okresSlonymi genami, co
z kolei umozliwia efektywna adaptacje do da-
nych warunkéw Srodowiskowych, bez utra-
ty zdolnosci do funkcjonowania poszczegol-
nych gendéw.

Dane powyzsze dotycza malego frag-
mentu genomu ogorka, wskazuja jednak, ze
genom jest struktura bardzo dynamiczna,
wbrew temu co do niedawna sadziliSmy.
Swiadczy o tym takze wnikliwa analiza se-
kwencji genomowych obu odmian (Borszcza-
gowski i Chinese Long), ktora wykazata duza
zmiennoS¢ w wystepowaniu roznej wielko-
Sci insercji, delecji, rearanzacji oraz inwersji
i translokacji wewnatrz chromosomowych
oraz miedzy chromosomami. Jest to dos¢ za-
skakujace, albowiem ogorek uchodzil dotych-
czas za gatunek o bardzo slabym tak zwanym
polimorfizmie, czyli zmiennoSci na poziomie
molekularnym, szczegolnie w odniesieniu
do bialek. Konsekwencja tak dynamicznych
zmian w genomie moga by¢ ograniczenia w
uzyskiwaniu stabilnych marker6w molekular-
nych opartych na DNA.

OD SEKWENCJI GENOMU DO KATALOGU POLIMORFIZMOW

Sekwencjonowanie genomow dalo pocza-
tek nowemu rozdzialowi w badaniach nad
funkcjonowaniem organizmow, ktory na-
zwano era genomiki. Jest to dzial genetyki,
ktory ustala wlasciwoSci organizmow nie na
podstawie roznic w pojedynczych genach,
lecz na podstawie réznorodnosci calych ge-
nomow. Ta wiedza przynosi ogrom nowych
informacji, z ktorych na razie umiemy wy-
korzysta¢ niewielka tylko czeS¢. Z punktu
widzenia hodowcy, wraz ze znajomoscia se-
kwencji genomu otwieraja si¢ nowe mozli-
wosci markerowania molekularnego. Korzy-
Sci polegaja tutaj gtownie na duzo wickszej
skutecznosci i szybkoSci markerowania oraz
znacznym obnizeniu kosztow (PRZYBECKI
2010). W praktyce postep bedzie polegal na
wykorzystaniu sekwencji genomow czy ich
czesci (powielone fragmenty jadrowego DNA
lub transkryptomy) z setek lub nawet tysiecy
spokrewnionych genoméw (z okreSlonych
populacji) wykrywajac tysiace polimorfi-
zmOw. W tym przypadku bedziemy mowic¢ o

resekwencjonowaniu genomow czy ich frag-
mentow, gdzie w odroéznieniu od sekwencjo-
nowania de novo, przypisanie konkretnej se-
kwencji do locus jest znacznie uproszczone.
Nalezy podkresli¢, ze nie jest to bynajmniej
wizja futurystyczna. Jako przykltad moga po-
shuzy¢ zrealizowane projekty wielkich firm
nasiennych Dupont i Pioneer Hi-Bred, w kto-
rych zsekwencjonowano znaczne obszary ge-
nomu 553 linii kukurydzy, a w konsekwen-
cji zidentyfikowano gen odpowiedzialny za
zawartoS¢ kwasu oleinowego w ziarniakach
(BELO i wspotaut. 2008). Postep w metody-
ce sekwencjonowania genomow spowodo-
wal, ze w najblizszych latach nastapi wrecz
zalew informacji o genomach odmian i linii
hodowlanych wielu gatunkéw roslin upraw-
nych (na liScie zapowiedzi znajduje sie¢ 140
gatunkOw). Analiza tych informacji wyma-
ga zastosowania odpowiednich programow
komputerowych. Jako ze polimorfizm po-
jedynczych nukleotydow jest najprostszym
wykrywanym polimorfizmem w trakcie rese-
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Tabela 3.Wybrane pakiety oprogramowania komputerowego stuzace do analiz porOwnawczych se-
kwencji genomowych, a w szczegolnosci detekcji polimorfizmow.

Nazwa URL Zastosowanie
geview  DP#/biointormaticsbedw Lt e potencilnyeh polimor
& marthlab/EagleView . & J & ry 12 p jalnych p
fizmow
http://www.hgsc.bcm.tmc. . . .. .
Atlas.SNP2 edu/cascade-tech-software Narzqd21e'do wykrywania SNP i indeli w toku' resekwen-
. cjonowania na platformach Roche 454 i Illumina
atlas_snp-ti.hgsc
http://www- Lumich.
P /~/ P .e reona un.nc Mapowanie krotkich sekwencji na genomie referencyjnym
SeqMap edu/"jianghui/seqmap/index. | . o .
i detekcja substytucji i indeli.
html
Zintegrowana, sieciowa platforma do automatyzacji analiz,
Alpheus™ http://alpheus.ncgr.org/ wizualizacji i interpretacji danych z projektow sekwencjo-
nowania nowej generacji
CLCbio Ge- Narzedzie do sktadania sekwencji de novo i do analiz rese-

nomics Work-
bench

http://www.clcbio.com/

kwencjonowania zarowno w technologii Sangera jak i no-
wej generacji, zawierajace mozliwos¢ detekgji i analiz SNP.

kwencjonowania narzedzia bioinformatyczne
sa glownie nakierowane na ich detekcje i
analize (VARSHNEY i wspotaut. 2009). Istnieje
sporo programéw do wykorzystania w takich
analizach, a Tabela 3 pokazuje kilka przykla-
dow.

Hodowla roslin w Polsce powinna umie¢
skorzysta¢ z tych niezwykle cennych zaso-
bow informacji. Wiecej o znaczeniu sekwen-
cjonowania mozna znalez¢ w numerze 4
kwartalnika ,Biotechnologia” z 2010 r., po-
Swieconym temu zagadnieniu.

SEKWECJONOWANIE GENOMOW STAJE SIE NOWYM SKLADNIKIEM POSTEPU W HODOWLI
ROSLIN

Streszczenie

Sekwencjonowanie genomoOw jest odczytaniem
zapisu genetycznego, jakim dany organizm dyspo-
nuje, wyrazonego w odpowiednim uporzadkowaniu
nukleotydow. W efekcie uzyskujemy informacj¢ rze-
czywista o strukturze i polozeniu genow i innych
sktadnikow genomu, co daje podstawy do szczego-
lowego prognozowania cech organizmu i pozwala

wyjasnia¢ mechanizmy wielu reakcji. Z tych powo-
dow efekty sekwencjonowania maja wielorakie im-
plikacje, miedzy innymi oddziatuja na nauki rolnicze
w szczegOlnosSci na postep hodowlany. W artykule
przedstawione zostaly uwarunkowania ogolne se-
kwencjonowania i przyblizono znaczenie niektorych
danych jakie uzyskano u ogorka.

GENOME SEQUENCING MAKES A SIGNIFICANT PROGRESS IN PLANT BREEDNIG

Summary

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.
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