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»Miedzynarodowy zespol biologéw molekularnych upublicznia strukture genomu
ziemniaka.”

Konsorcjum Sekwencjonujace Genom Ziemniaka (Potato Genome Sequencing Consortium —
PGSC), miedzynarodowy zesp6t badawczy 1 jego czlonek Instytut Biochemii

1 Biofizyki PAN upublicznia dzi$ pierwsza wersj¢ petnej sekwencji genomu ziemniaka.

Prace nad tym zagadnieniem PGSC podjeto trzy lata temu. Przedstawiona sekwencja to ,,plan
dziatania” genomu, a jego znajomo$¢ moze zrewolucjonizowa¢ programy hodowlane
ziemniaka.

Ziemniak nalezy do rodziny Solanaceae 1 jest blisko spokrewniony z pomidorem, papryka
1 baktazanem. Jest to trzecia co do waznosci ekonomicznej uprawa, pierwsza wsrdd roslin
warzywnych. Poznanie sekwencji genomu tej waznej rosliny, czyli wiasnie jej ,,planu
dziatania” wskazujacego na mechanizmy rzadzace wzrostem 1 rozmnazaniem, pozwoli
genetykom ziemniaka na uzyskanie odmian o wigkszej wydajnosci, wartosci odzywczej
1 odpornosci na choroby. Co wazne, znajomos$¢ tej sekwencji pozwoli znaczaco przys$pieszy¢
programy hodowli nowych odmian, dzi$ trwajace 10-12 lat.

Inicjatywa utworzenia PGSC zrodzita si¢ w grudniu 2006 roku na Wydziale Hodowli Roslin
Uniwersytetu Badawczego w Wageningen (Holandia) 1 wkrotce zaowocowala powstaniem
mig¢dzynarodowego konsorcjum, w sktad ktérego wchodzi dzi§ czternascie krajow. Polske
reprezentuje tu Instytut Biochemii 1 Biofizyki PAN, a badania sa finansowane przez
Ministerstwo nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego w ramach Narodowego Projektu
Sekwencjonowania Genomu Ziemniaka (kontrakt 47 / PGS /2006 /01).

Na genom ziemniaka (w wersji haploidalnej) sktada si¢ 12 chromosomédw, zawierajacych nici
DNA zbudowane z 840 milionéw utozonych kolejno par zasad.

W poczatkowej fazie projektu przydzielono do sekwencjonowania uczestnikom konsorcjum
DNA pochodzace z okreSlonych chromosomoéw diploidalnej linii hodowlanej
RH 89-039-16 (RH) Solanum tuberosum (ziemniak)

Wobec pojawienia si¢ w ciggu ostatnich dwu lat nowych, ultraszybkich technik
sekwencjonowania, PGSC zmienito strategie¢ 1 w 2008 roku, konsorcjum podjgto
skwencjonowanie podwojnego monoploidu DM1-3516R44 (DM) —ziemniaka pochodzacego
z wyjsciowej linii diploidalnej - co uproscito skwencjonowanie genomu RH.

W czerwcu 2009 roku cztonkowie PGSC spotkali si¢ w Carlow w Irlandii, gdzie zaplanowano
koncowe etapy projektu.

W tej chwili, genom jest ,,pokryty” czyli przesekwencjonowany co najmniej 70 razy.
Tak wysokie pokrycie wynika z potaczenia danych uzyskanych niezaleznie przez trzy
platformy sekwencjonujace, z ktoérych dwie to Platformy Sekwencyjne Nowej Generacji.
Potaczenie tych danych 1 ich zlozenie w ciagle nici DNA pokrywajace 95% genomu
umozliwit nowy program komputerowy stworzony w Pekinskim Instytucie Genomiki —
bedacym przedstawicielem Chin w PGSC.

Pierwsze wstepne ztozenie genomu jest obecnie publicznie dostgpne na stronie internetowej
www.potatogenome.net, a kolejne uaktualnienia b¢da dokonywane w okresie nastgpnych 6
miesiecy w miar¢ naptywu nowych danych w tym adnotacji gendw, analizy gdzie i kiedy sa
one wlaczane badz wylaczane, jak rowniez analiza specyficznych gendw, bedacych
krytycznymi dla uprawy ziemniakow

Kompletna liste i dane kontaktowe do wszystkich cztonkéw PGSC mozna znalez¢ na stronie
www.potatogenome.net



http://www.potatogenome.net/
http://www.potatogenome.net/

