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Badania w toku Genetyka

Badania genomu kury

Nasi skrzydlaci krewni
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Znajomos¢ petnej sekwencji genomu kury
pozwoli nie tylko na hodowle drobiu o lepszych
wtasciwosSciach, czy na lepsza kontrole

nad chorobami ptakow (by¢ moze nawet

nad ptasig grypa). Pordwnujac DNA kury

i cztowieka mozemy si¢ takze wiele dowiedzie¢
0 naszej wtasnej biologii

Kura to jedno z najwazniejszych zwierzat gospodar-
czych. To takze wazny organizm modelowy dla naukow-
cow reprezentujacych rézne dziedziny. Kurze zarodki, ze
wzgledu na duza fatwos$¢ badania jaj, sa niezwykle przy-
datne w pracach nad genetyka rozwoju. Ponadto wiele
znaczacych odkry¢ z dziedziny wirusologii czy onkolo-
gii zostato dokonanych dzieki pracom na modelu kurzym.
Laboratoryjna hodowla kurzych limfocytow B (linia
komdrkowa nazywana DT40) jest z kolei jednym z podsta-
wowych narzedzi w badaniach immunologicznych. DNA
tych komodrek mozna bardzo tatwo modyfikowac, wiec
linia DT40 bedzie prawdopodobnie wykorzystywana row-
niez do wielu badan z zakresu biologii molekularne;.

Interpretujac kurzy genom

Naukowcom udato sig¢ ostatnio odczyta¢ sekwencje
DNA kury, a dokladnie jednego, siedmioletniego obecnie
osobnika, zyjacego dzi§ przy laboratorium w Michigan.
Byta to kura bankiwa (ang. Red Jungle Fowl), dziki gatu-
nek, bliski krewny gatunku, ktéry kilka tysiecy lat temu
byt protoplasta wszystkich wspétczesnych kur hodow-
lanych. Sekwencjonowaniem i analiza DNA zajelo sie
Miegdzynarodowe Konsorcjum ds. Genomu Kury, w ktérego
pracach brali udzial naukowcy z 49 krajow. Wieksza czes¢
sekwencjonowania zostata wykonana przez Washington
University w St Louis.

Jednak nawet gdy znamy juz catg sekwencje DNA geno-
mu, wcigz trudno zidentyfikowac te fragmenty, ktére odpo-
wiadaja poszczegdlnym genom. Nasza wiedza o komor-
kowych mechanizmach odpowiedzialnych za odczytywa-
nie i ,interpretacje” DNA wcigz nie jest wystarczajaca, by
dokonywac trafnych przewidywan wytacznie na podsta-
wie sekwencji. Innymi stowy: molekularny aparat komor-
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Ki jest w stanie precyzyjnie ,namierzac¢” fragmenty, kt6-
re sq genami, ale my nadal nie potrafimy do konca zrozu-
miec, jak to sig dzieje i wykorzystac tej wiedzy do identy-
fikowania genéw w DNA. Dlatego projektom sekwencjono-
wania genomow towarzysza zazwyczaj szeroko zakrojone
prace nad sekwencjonowaniem cDNA (cDNA to fragmenty
DNA odczytane przez maszyneri¢ komérkowa i ,przepisa-
ne” w formie RNA). Niektore z tych fragmentéw reprezen-
tuja mRNA, ktore jest matryca do produkgeji biatek.

Miedzynarodowka bioinformatyczna

Réwniez w przypadku projektu badania genomu kury,
sekwencjonowanie cDNA bylo jego istotng czesScia, a rezul-
taty zostaty wykorzystane do lokalizowania genéw. Moja
grupa z IBB PAN brata udziat w tych pracach. Naszym
zadaniem byto opracowanie bazy danych dla laboratorium
Jean-Marie Buerstedde (GSF, Monachium), ktore sekwen-
cjonowato cDNA. Nasz zesp6t przeprowadzit takze ana-
lizy otrzymanych w tym laboratorium sekwencji. Byto to
mozliwe dzigki grantowi Unii Europejskie;j.

Najwazniejszym wyzwaniem bylo poréwnanie kom-
pletnej sekwencji kurzego DNA z sekwencja genomu
cztowieka. Naukowcy uwazaja, ze fragmenty genomu naj-
silniej konserwowane podczas ewolucji (czyli najbardziej
odporne na zmiany) sg najwazniejsze dla prawidtowego
dziatania organizmu.

Poréwnanie DNA kury i cztowieka moze wiec postu-
zy¢ do identyfikacji ludzkich genow, ktore sg odpowie-

W sekwencjonowaniu DNA kury brali udziat naukowcy z 49 krajow
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dzialne za procesy o kluczowym znaczeniu. Pierwszym
niespodziewanym rezultatem tych prac poréwnawczych
byto odkrycie, ze sekwencja genomu Kury jest trzykrotnie
krotsza od ludzkiej. Genom kury jest bardzo oszczedny:
nie zawiera wielu powtérzonych, niekodujacych sekwen-
¢ji obecnych w DNA czlowieka.

Dalsze analizy wykazaty, ze tylko 2,5% ludzkiego geno-
mu mozna dopasowac do jego kurzych odpowiednikéw.
Te 2,5% odpowiada 70 milionom ,liter” DNA, ktdre zosta-
ty niemal bez zmian przechowane przez 310 milionéw lat
ewolucji, kiedy to zyt wspdlny przodek kury i cztowieka.
Ale tylko niecata potowa (44%) z tych wspdlnych fragmen-
téw DNA odpowiada genom kodujacym biatka. Znaczenie
wiekszosci z nich nie jest znane nauce. Jedng z ich moz-
liwych funkgcji jest regulowanie aktywnosci genéw. Zanim
udato sie odczyta¢ genom kury, rejony regulujace aktyw-
nos$¢ genéw byly analizowane na podstawie poréwnania
genomow czlowieka i myszy. Jednak mysz jest duzo bli-
7ej spokrewniona z cztowiekiem niz kura, wiec poréwna-
nie DNA cztowieka i gryzonia nie pozwolilo na wykrycie
wielu silnie konserwowanych sekwencji niekodujacych.
Tymczasem dystans ewolucyjny dzielacy nas od kury
wydaje sie optymalny do tego celu. Analiza poréwnawcza
sekwencji DNA obu tych gatunkéw skieruje dalsze bada-
nia eksperymentalne w strone waznych, a stabo pozna-
nych rejonéw naszego genomu. Projekt badania genomu
kury dostarczy wiec warto$ciowych (takze dla medycyny)
informacji na temat biologii cztowieka.
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Jednym z wyzwan stojacych przed wspéiczesnymi
naukami biomedycznymi jest znalezienie sposobu na
zatrzymanie rozprzestrzeniania sie po $wiecie zakaznych
choréb wirusowych. Ostatnim budzacym groze przykta-
dem jest ptasia grypa. Znajomo$¢ genomu kury moze
pomdc naukowcom w zrozumieniu mechanizméw odpor-
noéci na wirusy, by¢ moze doprowadzi do wyselekcjo-
nowania odmian drobiu mniej podatnych na zakazenia.
Hodowla takich ptakéw mogtaby przyczynic si¢ do zaha-
mowania rozprzestrzeniania si¢ przenoszonych przez
nie choréb.

Wyniki prac Miedzynarodowego Konsorcjum ds.
Genomu Kury sga ogolnie dostepne przez internet.
Serwery projektu umozliwiaja nie tylko dostgp do suro-
wych danych, ale réwniez do zaawansowanego opro-
gramowania pozwalajacego na przeszukiwanie i ana-
lize tych informacji. Te ogdélnodostepne dane i progra-
my komputerowe pomoga naukowcom w zaplanowaniu
nowych do$wiadczen. Dzieki temu mozemy spodziewac
sie, ze w przysztosci kury beda bardziej wydajne i odpor-
ne na choroby. Prawdopodobnie przyczyni sig to takze do
poszerzenia naszej wiedzy o biologii molekularnej czto-
wieka. o

Chcesz wiedzie¢ wiecej?

Hillier et al. (2004). Sequence and comparative analysis of the chicken
genome provide unique perspectives on vertebrate evolution. Nature.
432: 695-716. i
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