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W genomach eukariotycznych wydzieli¢ mozna elementy takie jak geny kodujace biatka, sekwencje
telomerowe czy sekwencje centromerowe. Te ostatnie niezbedne sg przy podziale komorkowym, gdyz to tam
przylaczaja si¢ wlokna wrzeciona podzialowego odpowiedzialne za prawidlowy podzial materiatu
genetycznego. Sekwencje centromerowe czgsto sktadaja si¢ z tysigcy tandemowo powtdrzonych odcinkow
DNA, kazdy z nich bardzo podobny do pozostatych. Ta wtasciwos$¢ uniemozliwita poprawne odczytywanie
centromerowych sekwencji powtorzonych, i mimo ze Human Genome Project juz w 2001 roku opublikowat
»pelng” sekwencje genomu ludzkiego, sekwencje centromerowe musiaty czeka¢ na uzupehienie az do 2022
roku, gdy nowe technologie umozliwity odczytanie tych skomplikowanych regionéw. Z tego powodu,
centromery nadal pozostaja ,,czarng dziurg” genomu, a ich badanie jest mocno ograniczone brakiem narzedzi
i do§wiadczenia. Jest to jednoczesnie niezwykle wazne zagadnienie, gdyz nieprawidlowosci w sekwencjach
centromerowych zwiazane sg z rozwojem niektérych nowotworéow czy z nieprawidlowosciami w liczbie
chromosomoéw, jak przy zespole Downa. Poza znaczeniem medycznym, obserwowana zmienno$¢ w strukturze
centromerdéw stanowi wazny punkt w badaniu wielu podstawowych dla biologii zjawisk jak wyodr¢bnianie
nowych gatunkow, a celowana modyfikacja centromerow moze by¢ zastosowana w produkcji nowych odmian
w hodowli roslin.

Problemem nadal pozostaje analiza sekwencji centromerowych, podobnie jak problematyczne byto samo
uzyskanie tych sekwencji. Klasyczne metody analiz bioinformatycznych czesto zupelnie pomijaja sekwencje
powtdrzone, gdyz nie byly w tym celu projektowane, a same sekwencje powtorzone nie byly do konca
wiarygodne. Mimo ze sekwencje i podstawowe analizy pojedynczych gatunkoéw sg juz obecne, nadal brak
odpowiedniej klasyfikacji i organizacji obserwowanej zmienno$ci wsrod organizmoéw eukariotycznych, a
wiele potencjalnych mechanizméw funkcjonowania i ewolucji centromeré6w zaproponowanych bylo na
podstawie niepetnych informacji na temat ich sekwencji. Niezbedne jest wiec uporzagdkowanie rodzajow
organizacji i analiza porownawcza sekwencji centromerowych oraz zwiazane z nig analizy bialek
centromerowych czy zmian epigenetycznych charakterystycznych dla centromerow.

W tym projekcie, rozwinigte beda narzedzia bioinformatyczne umozliwiajgce analize sekwencji
centromerowych, majgc za punkt wyjscia wczesniej opublikowane oprogramowanie do mapowania sekwencji
powtorzonych, TRASH, ktore beda zastosowane do przeprowadzenia wielkoskalowej analizy sekwencji
centromerowych. Sekwencje do analizy beda pochodzi¢ z danych udostepnianych przez miedzynarodowe
konsorcja zajmujace si¢ pozyskaniem wysokiej jakosci pelnych sekwencji genomowych wielu gatunkow.

Poza dostarczeniem istotnych wynikéw na temat funkcji i organizacji centromerdéw, oraz rozwigzan
bioinformatycznych dla badaczy opisujacych struktury genomowe, projekt ten moze przyczyni¢ si¢ do
lepszego zrozumienia patologicznych zjawisk zachodzacych w procesach nowotworzenia czy segregacji
chromosomow.



