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Sekwencjonowanie DNA

Sekwencjonowanie DNA — technika odczytywania, sekwencji czyli kolejnosci
par__nukleotydowych w czgsteczce DNA Szybkie iwydajne procedury
sekwencjonowania kwasow nukleinowych powstaty dopiero w drugiej potowie
lat 70 — tych zesztego stulecia. Niemalze rownoczes$nie zostaty opublikowane
dwie techniki umozliwiajgce poznanie sekwencji zasad w DNA. Jedna zwana
metodg chemicznej degradacji fancucha DNA zaproponowana przez Maxama
i Gilberta i druga, metoda terminacji fancucha stworzona przez zespot Sangera.
Poczatkowo obie te metody cieszyty sie jednakowg popularnoscia i obie do tej
pory stosowane sg w wielu laboratoriach. Jednakze po latach to metoda
Sangera stata sie powszechniej stosowang, m. in. ze wzgledu na mozliwos¢ jej
automatyzacji [2,3]. Metoda ta, niedtugo po jej opublikowaniu pozwolita na
zsekwencjonowanie catego genomu faga ®OX174 o dtugosci 5,4 tysigca
nukleotydow, ludzkiego genomu mitochondrialnego (16,6 kpz), czy faga A (48,5
kpz), byty to ogromne osiggniecia biologii lat 70 — tych i 80 —tych. W latach 80 —
tych sekwencjonowanie niewielkich genomoéw stato sie stosunkowo szybkie
i proste, natomiast nieustannie problem stanowity duze genomy. Jednakze
obecnie, dzieki rozwojowi innowacyjnych metod sekwencjonowania, jak iich
automatyzacji poznawanie sekwencji nukleotydowej DNA stato sie znacznie
tatwiejsze iszybsze, dzieki czemu ukonczono sekwencjonowanie wielu
genomow organizmow prokariotycznych, jak i eukariotycznych, takze w 2001

roku zostata opublikowana petna sekwencja genomu cztowieka.
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