Projekt wykorzystania
sekwencjonowania genomowego
do charakterystyki zmiennosci
genetycznej dziko
wystepujacych gatunkodw
uprawnych

Sekwencjonowanie DNA, zaréwno metoda Sangera jak i
sekwencjonowaniem genomowym, zrewolucjonizowat*o badania
genetyczne i daje dzisiaj mozliwosS¢ zrozumienia, jak geny
wptywajg na réznorodne cechy roslin uprawnych. Protoplasty,
komérki ros$linne pozbawione $ciany komérkowej, sg
wykorzystywane w biologii molekularnej i genetyce ros$lin do
badania zmiennosci genetycznej. Projekt, ktéry potaczytby te
dwie technologie, mogtby dostarczy¢ nowych, cennych informacji
na temat genetyki roslin uprawnych.

Celem tego projektu bytoby wykorzystanie protoplastow dziko
wystepujgcych roslin wuprawnych jako Zrdédta DNA do
sekwencjonowania. Ze wzgledu na brak $ciany komérkowej,
protoplasty sg tatwiejsze do manipulacji w laboratorium 1 moga
by¢ *atwo poddawane procesom takim jak sekwencjonowanie DNA.

Pierwszym krokiem projektu bytoby izolowanie protoplastéw z
dziko wystepujgcych roslin uprawnych. Ta procedura jest
stosunkowo prostg technika Llaboratoryjng i jest czesto
wykorzystywana w badaniach genetycznych.

Nastepnie, DNA z tych protoplastow bytoby ekstrahowane i
przygotowane do sekwencjonowania. Sekwencjonowanie metoda
Sangera jest najczes$ciej stosowang metoda sekwencjonowania
pojedynczych fragmentéw DNA i jest czesto uzywane do
oznaczania matych regiondow genomu. Z drugiej strony,
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sekwencjonowanie genomowe, ktdore wykorzystuje techniki
nastepnej generacji (NGS), umozliwia sekwencjonowanie catego
genomu organizmu, dostarczajgc kompletny obraz zmiennosci
genetycznej.

Ostatecznie, uzyskane sekwencje DNA mogtyby by¢ analizowane,
aby zidentyfikowa¢ regiony genomu zwigzane z konkretnymi
cechami roslin, takimi jak odporno$¢ na choroby, tolerancja na
susze, wydajnos¢ lub jakos$¢ plonu. Informacje te moga by¢
niezwykle cenne dla hodowcéw roslin, ktdérzy mogg wykorzystad
te informacje do hodowli nowych odmian roslin z pozadanymi
cechami.

Podsumowujgc, projekt, ktéry potgczytby wykorzystanie
protoplastéow dziko wystepujgcych roslin wuprawnych z
sekwencjonowaniem Sangera lub genomowym, mégtby dostarczyd
istotnych informacji na temat genetyki roslin uprawnych. Te
informacje moga przyczyni¢ sie do rozwoju nowych, bardziej
wydajnych i odpornych odmian ros$lin, ktdére mogg pomdc w
stawieniu czota wyzwaniom, takim jak zmiany klimatu czy
rosngce zapotrzebowanie na zywnosc.

Dla os6b szukajacych pomocy w pisaniu prac z roéoznych dziedzin
polecamy serwis pisanie prac z prawa, administracji,
zarzadzania, marketingu, pedagogiki i wielu innych dziedzin.
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