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Sekwencjonowanie genomow - meto-
da powszechnie stosowana w wielu
badaniach?

I oznanie genomu danego gatunku zawsze dostarczato infor-
macji waznych z punktu widzenia biologicznego, natomiast po-
znanie genomu polegajgce na odczytaniu kompletnej sekwencji
nukleotydowej dostarcza ogromu nowych informacji i otwiera
szerokie mozliwosci dla badan i aplikacji. Do niedawna byto to
przedsiewziecie wielce skomplikowane technicznie i logistycznie
czego symbolem jest sekwencjonowanie genomu cztowieka zre-
alizowane przez wielkie konsorcjum miedzynarodowe z budze-
tem ~3 mld USD w ciggu kilkunastu lat.

W sekwencjonowaniu genomow nastgpit ogromny postep.
Prawdziwa lawina ruszyta jesienig ubiegtego roku (2008), kiedy
to system pyrosekwencjonowania FLX 454 firmy Roche, zostat
zmodyfikowany na 454 Titanium, ktory stanowi najbardziej za-
awansowang metode okreslang jako next generation sequencing.
Doprowadzit on Srednig dtugo$¢ odczytu do —400 bp i umozli-
wia sktadanie genomu eukariotycznego de novo do stanu szkiele-
towego bez koniecznosci tworzenia wielkich miedzynarodo-
wych konsorcjéw z olbrzymimi budzetami. Grupa prof. Zbignie-
wa Przybeckiego ze Szkoly Gtéwnej Gospodarstwa Wiejskiego
w Warszawie jest jednym z beneficjentéw tego skoku technolo-
gicznego, i jako druga (w grudniu 2008 r.) uzyta systemu 454 Ti-
tanium do zsekwencjonowania de novo calego genomu ogorka.
Sekwencjonowanie i resekwencjonowanie genomoéw, jak sie wy-
daje, stanie sie dos¢ powszednim podejsciem badawczym juz
w niedalekiej przysztosci (2-5 lat).
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Polskie Konsorcjum Sekwencjonowania Genomu jgdrowego Ogorka jest jedng
z dwoch (obok zespotu z Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN w Warszawie bioracego
udziat w Miedzynarodowym Konsorcjum Sekwencjonowania Genomu Ziemniaka)
aktywnosci badawczych w Polsce zwigzanych z sekwencjonowaniem genomow eu-
kariotycznych. Konsorcjum stawia sobie jeden cel gtéwny, ktérym jest zdobycie no-
wej wiedzy wynikajgcej z poznania sekwencji genomu jadrowego ogérka oraz wy-
korzystanie tych informacji do proponowania nowych rozwigzan praktycznych
o charakterze innowacyjnym przede wszystkim u tej rosliny uprawnej. Konsorcjum
jest dobrowolnym zrzeszeniem osob naukowcow i przedsiebiorcow reprezentu-
jacych rézne instytucje i chcacych ze sobg wspotpracowaé w eksploracji genomu
ogorka. Zaktada sie takze, ze dziatania nad skompletowaniem genomu ogoérka po-
zwolg zarazem na nabycie nowych umiejetnosci przydatnych w poznawaniu geno-
mow innych gatunkéw. Czionkami Polskiego Konsorcjum sg przede wszystkim pra-
cownicy Katedry Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin oraz osoby $cisle wspot-
pracujgce z Katedrg w zakresie genetyki i biotechnologii: dr hab. Grzegorz Barto-
szewski, dr hab. Marcin Filipecki, dr Yoshikazu Hoshi, prof. Stanistaw Karpiriski,
dr inz. Wiestaw Legutko, prof, dr hab. Stefan Malepszy, prof, dr hab. Katarzyna
Szczytt-Niemirowicz, dr hab. Wojciech Plader, prof, dr hab. Zbigniew Przybecki,
dr inz. Magdatena Pawetkowicz, dr inz. Anna Seroczynska, dr inz. Ewa Siedlecka,
dr Norikazu Tagashira, dr Justyna Witkowicz, mgr inz. Rafat Wéjcicki, prof, dr hab.
Piotr Zielenkiewicz. Przewodniczgcym Konsorcjum jest dr hab. Grzegorz Bartoszew-
ski.

Zsekwencjonowano genom wysoce wsobnej (>20 pokolen wsobnych) linii ogor-
ka Borszczagowski BIO, pochodzacej z odmiany polskiej i zdeponowano go w bazie
NCBI pod numerem ACYNOOOOOOOO. Obecnie czes¢ genomu o wielkoséi 321 Mbp
(caly genom ma 367 Mbp) jest ztozonych w skafoldy, z czego 192 Mbp zostato
umieszczonych na chromosomach w 7 metakontigéw ( na tylu chromosomach roz-
mieszczony jest genom ogoérka). Wykonana zostata réwniez adnotacja strukturalna.

Mysle, ze przytoczone informacje, sitg rzeczy bardzo hastowe, sg na tyle istotne,
zeby problematyce sekwencjonowania genomow poswieci¢ jeden z zeszytéw ,Bio-
technologii”, ktéry bedzie opatrzony numerem 4 w 2010 r.
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