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Predmét Cinnosti: zakladni vyzkum
- Rostlinné biotechnologie

- Bunécna biologie

- Genetika a genomika



Co je to genom?

* Hans Winkler (1920): Gen + ome
,,ome* = velky/uplny soubor jednotek)

,Navrhuji tfermin genom pro haploidni sadu
chromozémdi, kterd spolu s protoplazmou
predstavuje materidlni zaklad druhu.

« Genom = veskera DNA, ktera predstavuje jednu
uplnou kopii dédicné informace organismu




Vétsina DNA se nachazi v bunécném jadre

Jadro Chromozom

e Jaderny genom

e Chromozomy
(v somaticke bunce
2 homologni sady)

e Chromatin
(DNA, RNA, proteiny)

Pary bazi
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Kolik DNA je v bunécném jadre?

e C hodnota = mnoZstvi
jaderné DNA
predstavujici jednu
kopi1 jaderného
genomu

- hmotnost v pg DNA
pocet paru bazi (bp)
(1pg DNA =978 Mbp)
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Neni to divné?

* C hodnota vykazuje slabou korelaci se slozitosti organismu

* Morfologicky podobn¢ organismy se 11si velikosti jaderného
genomu

2000x

Velikost jaderného genomu (Mbp)
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Z. Ceho se tedy jaderny genom sklada?

1) Geny a genum podobné sekvence
 Strukturni geny (kodujici polypeptidy; obvykle 1 — 10 kopii)
e Geny pro funkéni RNA (napt. rRNA, tRNA; vice kopii)

Kolik je genu v genomu?
* NepriliS presné odhady: 25 000 —
50 000 genu

« Pocet genu je u vSech druhu velmi
podobny a tvori 30 — 1% genomu

 ,,Gene space*




A z Ceho jeSté?

2) Negenové sekvence

e Tvofi vétSinu genomu

» Zpusobuji rozdily ve velikosti genomu

* V genomu se obvykle mnohokrat opakuji
—> repetitivni sekvence DNA

» Usporadane¢ za sebou (tandemov¢)
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Co se délo v prubéhu evoluce?

A) Skokové zvetSovani genomu
e Zdvojovani jaderného genomu (— polyploidie)
nasledované diploidizaci (— kryptopolyploidie)
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Duplikace genomu Arabidopsis thaliana (2n = 2x = 10)




Evoluce genovou duplikaci

,,J€ snazsi tvorit nove geny ze
starych nez je vytvaret de novo*

(S. Ohno, 1970)

—{ GENY PARALOGNI

DUPLIKACE _
b 4

SPECIACE
it ./
w1

Paralogni geny vznikly duplikaci ancestralniho genu
(mohou se navzajem lisit funkci)

GENY ORTOLOGNI
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Co se jeSté délo v prubéhu evoluce?

B) Postupné zvétsovani genomu
* Transpozony
- aktivace transpozont v urcité epose

- striktni regulace pocCtu kopii
transpozont v ostatnim obdobi

* Chyby replikace DNA, chromozomové
aberace, nerovnomerny crossing-over,
amplifikace DNA, ...

Geny a jejich poradi jsou +/- zachovany
(kolinearita), méni se mnozstvi nekddujici DNA




Co udélaly 3 transpozony s genomem ryze ...

Oryza australiensis

Transpozon | Kopii | DNA

RIRE1 40000 | 265 Mbp
Kangourou | 10000 [ 90 Mbp
Wallabi 39000 | 250 Mbp
Spolecné 605 Mbp

total number of copies eq.

Oryza australiensis (965 Mbp)
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Proc€ genomy rostlin sekvenujeme?

Struktura genomu (strukturni genomika)

Porovnani ruznych genomu (komparativni genomika)

Variabilita genomu v ramci populaci (populacni genomika)

Funkce genomu (funk¢ni genomika)

Prakticke aplikace
 DNA markery (geneticka diverzita, Slechténi pomoci markert)

* Klonovani genu



Pokrok v sekvenovani DNA

Kapilarni elektroforéza
e De¢lka fragmentt (1000 bazi)
« Kapacita (5 Mb / tyden)

Nové metody
« Relativng kratke fragmenty (15 — 200 bazi)
* Obrovska kapacita (500 - 10000 Mb / tyden)

* Lidsky genom (re-sekvenovani) za 1000
dolari?

454 sciences



Soucasny stav sekvenovani genomu rostlin

Arabidopsis thaliana (120Mbp)
Oryza sativa (390 Mbp)

Carica papaya (370 Mbp)

Lotus japonicus (470 Mbp)

Physcomitrella patens (510 Mbp)

Populus trichocarpa (480 Mbp)

Ricinus communis (400 Mbp)
Vitis vinifera (500 Mbp)
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Sekvenovani genomu obilovin

e V¢étSina genomi, které byly a budou sekvenovany, ma méné
nez 500 Mbp

* Genomy obilovin jsou mnohem vétsi (a polyploidni)!

500 Mbp '
JeCmen sety (~5,000 Mbp) ‘

Clovék (~3,400 Mbp)

T Zito seté (~8,000 Mbp)

PSenice tvrda (~13,000 Mbp)
- |

PSenice obecna (~17,000 Mbp)

85 90




Slozity genom pSenice

* Alohexaploidni druh (2n = 6x =42, AABBDD)

* Vysledek dvou mezidruhovych kiizeni

Triticum urartu (AA

Triticum aestivum (AABBDD)

{}

~17,000 Mbp (1C)
~1.2% genu

Aegilops speltoides (BB) Aegilops tauschii (DD)




Chromozomova genomika: rozdél a sekvenuj

Velikost genomu TFi genomy hexaploidni pSenice

Triticum aestivum

(2n = 6x = 42) O
1C ~ 17,000 Mbp Oryza sativa
(2n = 2x = 24)
1C ~ 430 Mbp

= Chromozomy: 605 - 995 Mbp

(3.6 — 5.9% genomu) <mmm|

= Ramena chromozomu: 225 - 585 Mbp
(1.3 — 3.4% genomu)




Tridéni chromozomiu pomoci prutokové cytometrie
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Tridéni chromozomiu pomoci prutokové cytometrie
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Edited by Jaroslav Dolezel, FWILEY-VCH
|Jehann Greilhuber and Jan Suda e -3

Flow Cytometry
with Plant Cells

Analysis of Genes, Chromosomes and Genomes

Prvni kniha
o prutokové
cytomerii
rostlin




¥ PP

2008 - 2012
5.3 M€
17 EU partners

Wheat and
barley
chromosome
groups 1 and 3

iticeae Genzme

S
SEVENTH FRAMEWORK
ROGRAMME

WP1: Establishment of genomic resources
for physical mapping

WP2: Construction of anchored physical
maps

WP3: Gene isolation
and new allele
discovery

WP4: Markers for
molecular breeding

WP7: Management

Scientists
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21 chromozému
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hexaploidni
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Laborator pro chromozomovou genomiku
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Slavnostné oteviena 23. 4. 2007; plocha: 300 m?; stavba: 12 mil. K&; vybaveni: 22 mil. K&




Prvni fyzicka mapa chromozomu pSenice

Science

A physical map of the 1Gb bread wheat chromosome 3B

Etienne Paux, Pierre Sourdille, Jérédme Salse, Cyrille Saintenac, Frédéric Choulet, Philippe
Leroy, Abraham Korol, Monika Michalak, Shahryar Kianian, Wolfgang Spielmeyer, Evans
Lagudah, Daryl Somers, Andrzej Kilian, Michael Alaux, Sonia Vautrin, Héléne Berges,
Kellye Eversole, Rudi Appels, Jan Safaf, Hana Simkova, Jaroslav DoleZel, Michel Bernard
and Catherine Feuillet

,...Until now, the selection of genomes for sequencing has been
determined on the basis of genome simplicity and not agronomic
relevance with serious consequences for crop improvement and
food security. Our work may pave the way for a paradigm shift in
selecting the next genomes for de novo sequencing thereby
accelerating improvement for economically important crop
species.”



Dékuji vam za pozornost
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