
Rozwój technik sekwencjonowania DNA oraz mo¿liwoœci ana-

lizy komputerowej uzyskiwanych sekwencji spowodowa³y po-

wstanie nowej dziedziny biologii, zwanej genomik¹. Tej w³aœnie

dziedzinie poœwiêciliœmy aktualny zeszyt „Biotechnologii”. W ar-

tykule wstêpnym zatytu³owanym Genomika – dziedzina wiedzy

XXI wieku przedstawiono krótki rys historyczny genomiki, przy-

czyny jej rozwoju oraz najwa¿niejsze obszary badawcze.

W artykule pt. Od sekwencji do funkcji – poszukiwanie genów

i ich adnotacje przedstawiono kolejne etapy komputerowej anali-

zy pe³nej sekwencji genomu poczynaj¹c od identyfikowania po-

tencjalnych sekwencji koduj¹cych bia³ko po ich adnotacje funk-

cjonalne, uwzglêdniaj¹c nowe metody oparte na analizach porów-

nawczych z innymi zsekwencjonowanymi genomami. Porusza on

równie¿ problem b³êdnych adnotacji i sposobu ich unikania.

Pomimo rozwoju metod badawczych i dostêpnoœci wielu kom-

pletnie zsekwencjonowanych genomów, prawie 1/3 sekwencji

potencjalnie koduj¹cych bia³ka nie ma homologów w innych ge-

nomach ani nie przypisano im ¿adnych funkcji. S¹ to tzw. siero-

ce otwarte ramki odczytu (ORF-any). W artykule pt. Zagadka sie-

rocych otwartych ramek odczytu (ORF-anów) podano hipotezy t³u-

macz¹ce pochodzenie tych dziwnych sekwencji.

W artykule pt. Od sekwencji do antybiotyku przedstawiono zna-

czenie funkcjonalnej adnotacji bia³ek enzymatycznych w projek-

towaniu i uzyskiwaniu nowych antybiotyków. Omówiono w nim

zastosowanie informacji pochodz¹cych z zsekwencjonowanych

genomów w tworzeniu nowych kompleksów enzymatycznych

syntetyzuj¹cych antybiotyki i inne wtórne metabolity. W pracy

tej poruszono zagadnienie projektowania nowych zwi¹zków bio-

logicznie czynnych na poziomie manipulowania informacj¹ za-

wart¹ w DNA.
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Dostêpnoœæ ca³kowicie zsekwencjonowanych chromosomów bakteryjnych umo¿-

liwia okreœlenie ich struktury i ogólnej organizacji. W wyniku przeprowadzonych

analiz sk³adu nukleotydowego zsekwencjonowanych bakteryjnych chromosomów

wykazano, ¿e nici DNA: prowadz¹ca i opóŸniaj¹ca, ró¿ni¹ siê sk³adem – s¹ asyme-

tryczne pod wzglêdem wystêpowania okreœlonych nukleotydów. W pracy pt. Wp³yw

replikacji na organizacjê i ewolucjê genomów bakterii opisano najnowsze pogl¹dy na te-

mat przyczyn i konsekwencji takiej asymetrii chromosomów. Za polaryzacjê chro-

mosomów odpowiada wiele zjawisk zwi¹zanych z replikacj¹, szczególnie presja mu-

tacyjna, mechanizmy naprawcze i rekombinacje, a tak¿e presja selekcyjna. Ma to

wp³yw na swoist¹ dystrybucjê genów na chromosomie, ich ewolucjê oraz rearan-

¿acje.

Do niedawna, wyznaczenie prawdopodobnego miejsca inicjacji replikacji bez

przeprowadzania badañ in vivo lub/i in vitro nie by³o mo¿liwe. W pracy pt. Wyznacze-

nie miejsca inicjacji replikacji na podstawie sekwencji chromosomu bakteryjnego przedsta-

wiono metody analizy komputerowej (badanie asymetrii DNA, poszukiwanie se-

kwencji potencjalnie zaanga¿owanych w inicjacjê replikacji), dziêki którym jest mo¿-

liwe wyznaczanie regionów inicjacji replikacji DNA.

W artykule pt. Nowe spojrzenie na filogenezê z punktu widzenia genomiki przedsta-

wiono w jaki sposób, wykorzystuj¹c poznane sekwencje genomów, mo¿na analizo-

waæ zale¿noœci filogenetyczne miêdzy organizmami. Omówiono równie¿ najnowsze

pogl¹dy dotycz¹ce drzewa filogenetycznego prokariontów.

Mamy nadziejê, ¿e zeszyt „Biotechnologii” poœwiêcony g³ównie genomice –

stosunkowo nowej dziedzinie biologii – zyska szerokie grono Czytelników, któ-

rym ¿yczymy przyjemnej lektury.

Jolanta Zakrzewska-Czerwiñska

Z przyjemnoœci¹ informujemy naszych Czytelników, ¿e „Biotechnologia” zosta³a

ujêta na Journal Master List Institute of Scientific Information, czyli na „liœcie filadel-

fijskiej” (www.isinet.com)

Od Redakcji

6 OD REDAKCJI


