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Jak najít sekvenci pro zájmový fenotyp
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= hledání genu za 

použití genetických 

a fyzických map 2
-5

 l
e
t

1
-5

 l
e
t

1-2 roky

>2 rokyToegelová 2017



Poziční klonování v postgenomické éře

>2 roky

Snadnější vývoj 

genetických markerů

díky znalosti sekvence

Snadnější identifikace 

kandidátních genů díky 

anotované sekvenci



Pro významné plodiny s velkými genomy vytvořeny mikročipy

- pro izolaci všech kódujících sekvencí daného druhu (exom)

regulačních sekvencí daného druhu (regulom) 

Gen 1 Gen 2 Gen 3
Čip vychytá z genomu pouze 

geny/regulační sekvence

Cenově dostupné 

sekvenování

• mnoha položek daného 

druhu s odlišnými fenotypy

• populací mutantů

Jak najít sekvenci pro zájmový fenotyp

- nové přístupy

Propojení variant v kódující 

nebo regulační sekvenci

s fenotypem



C. Pozniak

→ poskytne kompletní soubor genů daného druhu 

Jak najít sekvenci pro zájmový fenotyp

- nové přístupy

Pangenom

= sekvenování mnoha genomů jednoho druhu



Pangenom

Resekvenování mnoha genomů jednoho druhu

+
Charakterizace každé osekvenované položky

v mnoha fenotypových znacích 

Nalezení variant v sekvencích DNA 

asociovaných s agronomicky významnými fenotypy

(asociační mapování)

Jak najít sekvenci pro zájmový fenotyp

- nové přístupy



C. Pozniak

Pangenom pšenice

10+ Genomes
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Sánchez-Martín et al., Genome Biol. 17:221, 2016   

Využití mutageneze ke klonování genů u pšenice 
(MutChromSeq)
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Confirm

• Mutageneze a skríning potomstva (ztráta fenotypu)

Potvrzení 

mutanti

+-

• Třídění chromozomu s genem a amplifikace DNA

− z wild typu

− z mutantů

1. Sestavit sekvenci wild typu

2. Na ni namapovat ready z mutantů

3. Hledat mutace (hlavně bodové)

4. Nalézt scaffoldy s mutací u všech 

mutantů (= překrývající se mutace)
Kandidátní

gen

WT

M3-1

M3-2

M3-3

• Sekvenování a analýza dat



Co najdeme v databázích



Pro pokročilé …

Genome Browsers – interaktivní prohlížeče genomových 

sekvencí (zejména geny v genomovém kontextu)

• Ensembl Plants (Triticum aestivum, T. durum, Hordeum vulgare, 

Zea mays, Beta vulgaris, Brassica napus, B. oleracea, B. rapa, 

Capsicum annuum, Cucumis sativus, Daucus carota, Glycine max, 

Halianthus annuus, Lupinus angustifolius, Medicago truncatula, 

Phaseolus vulgaris, Prunus avium, P. persica, Solanum lycopersicum, 

S. tuberosum, Trifolium pratense, Vigna angularis, V. radiata, Vitis
vinifera) – možnost hledání podobných genů mezi druhy

Atlasy genové exprese – informace o expresi jednotlivých 

genů v různých pletivech a za různých biologických 

podmínek (sucho, horko, patogeny, škůdci, …)

• Expression Atlas EMBL-EBI (H. vulgare, Z. mays, V. vinifera, T. 

aestivum, S. lycopersicum, S. tuberosum, G. max, M. truncatula, B. 

napus, B. rapa, P. persica, B. vulgaris, T. pratense)

• expVIP (T. eastivum)



Shrnutí

• Dostupnost celogenomové sekvence a prudký rozvoj 

sekvenačních technologií urychlují a zlevňují vývoj 

genetických markerů

• Těžiště klonovacích projektů se přesunuje do oblasti 

funkční validace kandidátních genů (mutační genetika)

• Údaje z pangenomových projektů, sekvenování exomů

a regulomů pro velký počet položek s 

charakterizovaným fenotypem umožní vytipovat 

kandidátní geny/lokusy na základě asociačního 

mapování

• Anotované genomové sekvence a dostupné atlasy 

genové exprese usnadňují výběr kandidátních genů



Děkuji za pozornost


