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ARTYKU£ PRZEGL¥DOWY

Iwona Szyp-Borowska1

Postêp i mo¿liwoœci zastosowania genomiki w hodowli drzew leœnych

The progress and opportunities of genomics in the breeding of forest trees

Abstract. A variety of new molecular techniques and dynamic development of bioinformatics have enabled the research
on organization and functioning of forest tree genomes. According to estimates, the number of genes of forest trees totals
about 30 thousand. Identification of these genes and determination of their locations on genetic maps is the major task of
structural genomics. The application of genome analysis method and determination of molecular markers linked to a
region of chromosomes, containing a gene affecting the target trait, can be used in applied tree breeding programs.
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1. Wprowadzenie

Ka¿da ¿ywa istota posiada swój indywidualny zapis
genetyczny nazywany genomem. Genom drzew leœnych,
jak wszystkich organizmów eukariotycznych, to ca³ko-
wite DNA komórki, obejmuj¹ce wszystkie geny i sek-
wencje niekoduj¹ce znajduj¹ce siê w obrêbie genów
(introny) oraz pomiêdzy genami (sekwencje interge-
nowe). Poza DNA j¹drowym, genom tworz¹ tak¿e DNA
organellowe, tj. mitochondrialne i chloroplastowe. Za-
wartoœæ informacji w genomie jest ogromna. Decyduje
on miêdzy innymi o ujawnieniu siê cech fenotypowych,
o przebiegu ontogenezy, o podatnoœci lub odpornoœci na
szereg czynników œrodowiska wewnêtrznego i zewnêtrz-
nego. Postêp, jaki dokonuje siê w dziedzinach biologii
molekularnej i genetyki molekularnej, prowadzi bada-
czy do jednego celu, jakim jest chêæ poznania pe³nej
sekwencji jak najwiêkszej liczby genomów. Wiedza ta
pozwoli na zrozumienie i opisanie mechanizmów, które
inicjuj¹ i kontroluj¹ funkcjonowanie organizmów na
poziomie molekularnym.

W latach 80. XX wieku na szerok¹ skalê rozpoczêto
wprowadzanie do badañ genetycznych technik biologii
molekularnej. Ich bogactwo oraz dynamiczny rozwój

bioinformatyki umo¿liwi³y podjêcie badañ dotycz¹cych
organizacji i funkcjonowania genomów. W ten sposób
wyodrêbni³a siê nowa dyscyplina naukowa – genomika.
Umownie mo¿na przyj¹æ, ¿e zyska³a swoj¹ nazwê w
1987 r. We wrzeœniu tego roku ukaza³ siê bowiem pierw-
szy numer czasopisma „Genomics”, a artyku³ McKusi-
cka i Ruddle’a, otwieraj¹cy ten numer, mia³ symbo-
liczny tytu³: A new discipline, a new name, a new journal

(za Œwitoñski 2008). Genomika, w odró¿nieniu od ge-
netyki, obejmuje ogó³ zjawisk genetycznych, opisuje
wszystkie zale¿noœci miêdzy nimi oraz wpisuje je w
ca³okszta³t procesów metabolicznych ¿ywego organiz-
mu. G³ównym jej celem jest poznanie sekwencji ma-
teria³u genetycznego i jego struktury (genomika struk-
turalna) oraz okreœlenie funkcji genów, wraz z wszel-
kimi zale¿noœciami i interakcjami wewn¹trz genomu,
które determinuj¹ fenotyp (genomika funkcjonalna).

2. Genomika strukturalna

Przed zapocz¹tkowaniem badañ molekularnych,
wiêkszoœæ analiz genetycznych ogranicza³a siê do garst-
ki gatunków, które mo¿na by³o hodowaæ i krzy¿owaæ w
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laboratorium. Dziêki projektowi poznania genomu ludz-
kiego rozwinê³y siê nowe technologie, które znalaz³y
zastosowanie w badaniach obejmuj¹cych gatunki ucho-
dz¹ce za trudne do analizy. Do grupy tej mo¿emy
zaliczyæ drzewa leœne, w tym zw³aszcza roœliny nago-
zal¹¿kowe, ze wzglêdu na ich d³ugowiecznoœæ, du¿e
rozmiary, system krzy¿owania oraz du¿y genom (tab. 1).
Z tego tak¿e powodu, pomimo ogromnego znaczenia
tych roœlin w naturalnych ekosystemach i w gospodarce
cz³owieka, niewiele wiadomo na temat pod³o¿a dzie-
dziczenia wa¿nych ekonomicznie i ekologicznie cech
takich jak: produkcja biomasy, wielkoœæ pierœnicy, sk³ad
chemiczny drewna, gêstoœæ drewna, obradzanie czy to-
lerancja na zanieczyszczenia i anomalia klimatyczne.
Podstawowym wiêc zadaniem genomiki strukturalnej
drzew leœnych sta³o siê poznanie pe³nej sekwencji DNA
oraz powi¹zanie jej z genetycznymi i fizycznymi ma-
pami genomowymi.

Sekwencjonowanie genomu

Metoda sekwencjonowania ca³ego genomu stoso-
wana by³a w przypadku wielu organizmów, jednak po-
mimo wielu korzyœci, jakie daje (tj.: dostêp do ca³ego

genomu, poznanie elementów regulatorowych i struk-
tury genów) z punktu widzenia eksperymentalnego i
ekonomicznego, mo¿liwe jest jej wykorzystanie tylko w
przypadku organizmów o ma³ym genomie. Dla wy¿-
szych eukariontów, o du¿ym genomie, najczêœciej sto-
sowane jest sekwencjonowanie samych transkryptów,
które jest ograniczone do identyfikacji sekwencji DNA
jedynie tych genów, które ulegaj¹ ekspresji. Pierwsze
projekty dotycz¹ce drzew leœnych mia³y na celu iden-
tyfikacjê znaczników sekwencji koduj¹cych (EST- Ex-
pressed Sequence Tags) genów ulegaj¹cych ekspresji w
tkankach zwi¹zanych z formowaniem drewna (White et
al. 2007; Allona et al. 1998; Sterky et al. 1998; Whetten
et al. 2001). Badania te pozwoli³y na odkrycie wielu
genów zwi¹zanych z biosyntez¹ lignin, celulozy i innych
komponentów œciany komórkowej, oraz genów regu-
luj¹cych metabolizm w komórkach drewna. Sekwencje
EST, które zosta³y sklonowane, zdeponowano w pub-
licznych, genowych bazach danych. W bazie danych
TreeGenes zosta³o umieszczonych ponad milion sek-
wencji EST drzew leœnych, w tym najwiêcej sosny
taeda (Pinus taeda) – 328628 sekwencji EST, œwierku
bia³ego (Picea glauca) – 284329, œwierku sitkajskiego
(Picea sitchensis) – 168675 (http://dendrome.ucdavis.
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Tabela 1. Wielkoœæ genomu wybranych gatunków

Table 1. The size of the genome of selected species

Grupa organizmów
Group of organisms

Nazwa
Name

Haploidalna liczba
chromosomów

Haploid number of
chromosomes

Liczba par
zasad

Number of base
pairs (×106)

Liczba genów
Number of genes

(×103)

Dro¿d¿e
Yeast

Saccharomyces
cerevisiae

16 12 6

Nicienie
Nematodes

Caenorhabditis elegans 5/6 97 19

Owady
Insects

Drosophila
melanogaster

4 180 13,6

Roœlina jednoroczna / okrytozal¹¿kowe
Annual plant / Angiosperms

Arabidopsis thaliana 5 125 25,5

Roœlina jednoroczna / okrytozal¹¿kowe
Annual plant / Angiosperms

Oryza sativa 12 400 37,5

Roœlina jednoroczna/ okrytozal¹¿kowe
Annual plant / Angiosperms

Zea mays 10 2400–3200 16,2–40,5

Roœlina wieloletnia / okrytozal¹¿kowe
Perennial / Angiosperms

Lycopersicon
esculentum

12 900 ?

Drzewa leœne/ okrytozal¹¿kowe
Forest trees / Angiosperms

Eucalyptus 11 640 ?

Drzewa leœne / okrytozal¹¿kowe
Forest trees / Angiosperms

Populus 19 485 45,5

Drzewa leœne / nagozal¹¿kowe
Forest trees / Non-angiosperms

Pinus 12 20 000–40 000 30

Ssaki / Gryzonie
Mammals / Rodents

Mus musculus 20 3500 21–30

Ssaki / Naczelne
Mammals / Primates

Homo sapiens 23 3400 26–31



edu/treegenes). Jako pierwsze zosta³y zsekwencjono-
wane genomy dwóch roœlin modelowych: rzodkiewnika
(Arabidopsis thaliana) (Theologis et al. 2000) i ry¿u
(Oryza sativa) (Yu et al. 2002). Do tej pory na œwiecie
odczytano informacjê zawart¹ w genomie oko³o 30 orga-
nizmów roœlinnych i liczba ta wci¹¿ siê powiêksza. To-
pola kalifornijska (Populus trichocarpa) jest pierwszym
drzewem, którego genom zosta³ zsekwencjonowany.
Stanowi go 19 chromosomów, sk³adajacych siê ³acznie z
485 mln par zasad. Zidentyfikowano ponad 45 tysiêcy
mo¿liwych genów. Projekt rozpocz¹³ siê w 2002 roku i
realizowany by³ przez 38 instytucji z Europy, USA i
Kanady, a wyniki zosta³y opublikowane w magazynie
Science (Tuskan et al. 2006). Jako pierwszy gatunek
wybrano topole, ze wzglêdu na jej du¿e znaczenie go-
spodarcze oraz stosunkowo ma³y genom. Wsród drzew
gatunki rodzaju Populus s¹ szczególnie predyspono-
wane do transformacji i regeneracji, co umo¿liwia produ-
kowanie drzew transgenicznych, a w przysz³oœci pozwoli
na wykrywanie genów i charakterystykê ich funkcji.

Drugim drzewem leœnym, dla którego rozpoczêto
sekwencjonowanie genomu, jest eukaliptus wielki (Eu-

calyptus grandis). Jest to wa¿ny gospodarczo gatunek ze
wzglêdu na produkcjê drewna i mo¿liwoœæ wykorzy-
stania jako Ÿród³o energii odnawialnej. Realizacjê pro-
jektu og³oszono w styczniu 2009 roku, na XVII Kon-
ferencji: Plant & Animal Genomes. Przedsiêwziêcie to
bêdzie realizowane w ramach The Eucalyptus Genome
Network (EUCAGEN, www.eucagen.org).

Struktura genomu

Mapa genomu, która pokazuje pozycje genów i in-
nych charakterystycznych rodzajów sekwencji stanowi
wstêp do prac nad sekwencjonowaniem. Mapy gene-
tyczne tworzone s¹ na podstawie analizy czêstoœci re-
kombinacji miêdzy markerami molekularnymi i poka-
zuj¹ ich rozmieszczenie w grupach sprzê¿eñ. Mapy fi-
zyczne powstaj¹ natomiast przez bezpoœredni¹ lokali-
zacjê, technikami biologii molekularnej i cytologii, ba-
danej sekwencji DNA w genomie. Na mapach fizycz-
nych z udzia³em sond DNA, wyznakowanych izoto-
powo lub fluorescencyjnie, zlokalizowano geny rybo-
somalnego RNA i wiele wysoce powtarzalnych sek-
wencji DNA dla Pinus ellioti, sosny taeda (Pinus taeda) i
œwierku bia³ego (Picea glauca), (White et al. 2007). W
przypadku drzew leœnych, u których du¿¹ przeszkod¹ w
tworzeniu map fizycznych jest wielkoœæ genomu, nau-
kowcy koncentruj¹ swoje badania g³ównie na tworzeniu
map genetycznych.

W ostatnich latach powsta³o 45 wysoce nasyconych
map genetycznych dla 15 gatunków drzew (http://
dendrome.ucdavis.edu/treegenes). Pierwsza mapa gene-
tyczna dla sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris), najwa¿-

niejszego gatunku lasotwórczego i u¿ytkowego w Pol-
sce, powsta³a z wykorzystaniem markerów izoenzyma-
tycznych (Rudin et Ekberg 1978). Obecnie dostêpna jest
prawie kompletna mapa genetyczna dla tego gatunku, w
tworzeniu której analizowano 737 markerów AFLP (320
dla drzewa matecznego i 417 dla drzewa ojcowskiego).
Otrzymane mapy genetyczne pokrywaj¹ 98% genomu, a
odleg³oœæ miêdzy markerami, dla obu map – matecznej i
ojcowskiej, wynios³a 20 cM (Yin et al. 2003). Wielkoœæ
mapy genetycznej dla sosny zwyczajnej oszacowano na
1600-2100 cM.

3. Genomika funkcjonalna

Konstruowanie map genetycznych oraz poznanie
sekwencji genomu niewiele jeszcze mówi o funkcjono-
waniu genów i o kontroli ich ekspresji. Tworzenie kata-
logów zawieraj¹cych znane sekwencje genów to dopiero
pierwszy krok dla dalszych analiz funkcji genów i ich
interakcji. Rozwi¹zania tych problemów szuka geno-
mika funkcjonalna, bardzo dynamicznie rozwijaj¹ca siê
dyscyplina nauki.

Analiza ekspresji genów

Najprostszym sposobem zbadania funkcji genu jest
porównanie otrzymanej sekwencji DNA z sekwencjami
genów o znanej funkcji, umieszczonych w bazach da-
nych, np. otrzymana dla sosny sekwencja EST odpo-
wiada sekwencji genu koduj¹cego dehydrogenazê alko-
holow¹ (ADH) kukurydzy, st¹d mo¿na przypuszczaæ, ¿e
odkryty gen mo¿e byæ ortologiem genu ADH u ku-
kurydzy (White et al. 2007). Podobieñstwo sekwencji
nie jest oczywiœcie ¿adnym dowodem, a jedynie prze-
s³ank¹ mog¹c¹ œwiadczyæ o podobnej funkcji genu. W
ten sposób przypisano funkcjê 55% sekwencji EST
zidentyfikowanym dla Pinus taeda (Allona et al. 1998) i
39% dla Populus (Sterky et al. 1998). Na bezpoœredni¹
analizê funkcji genu pozwala technika odwrotnej trans-
krypcji i hybrydyzacji, wykorzystywana w analizie mi-
kromacierzy DNA (DNA microarray). Technika mikro-
macierzy opiera siê na wyizolowaniu z badanej tkanki
matrycowego RNA (mRNA). W dalszej kolejnoœci cz¹-
steczki te s¹, za pomoc¹ enzymu odwrotnej transkryp-
tazy, przepisywane na cDNA oraz znakowane fluores-
cencyjnie. Je¿eli w badanej próbce znajd¹ siê sekwencje
mRNA komplementarne do sekwencji DNA znajdu-
j¹cych siê w danym miejscu mikromacierzy (specjalnie
przygotowanej p³ytce, do której przyczepione jest setki
tysiêcy cz¹steczek DNA), to obydwie cz¹steczki hy-
brydyzuj¹ (³¹cz¹ siê ze sob¹). Poniewa¿ iloœæ cz¹steczek
danego mRNA odzwierciedla poziom ekspresji danego
bia³ka, za pomoc¹ tej techniki mo¿na porównaæ, jak
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wykorzystywana jest w tkankach informacja genetycz-
na, pod wp³ywem ró¿nych czynników zewnêtrznych
(patogeny, reakcja na stres abiotyczny), w czasie onto-
genezy lub miêdzy genotypami. Po raz pierwszy analizê
mikromacierzy w odniesieniu do drzew leœnych zasto-
sowa³ Hertzberg i in. w 2001 roku. Analizowali oni
ró¿nice w ekspresji 2995 genów w procesie formowania
drewna u mieszañców topoli. Egertsdotter i wspó³pra-
cownicy (2004) badali natomiast ekspresjê genów w
drewnie podczas zmian sezonowych. Naturalna zmien-
noœæ w³aœciwoœci drewna by³a badana u Pinus taeda.
Badania te dostarczy³y pierwszych informacji na temat
ekspresji genów zwi¹zanych z procesem formowania
drewna, który jest czynnikiem kluczowym z punktu wi-
dzenia ekonomicznego dla gospodarki cz³owieka. Ana-
liza mikromacierzy pos³u¿y³a tak¿e do analizy ekspresji
genów podczas embriogenezy u P. taeda, P. sylvestris i
Picea abies (Van Zyl et al. 2002; Stasolla et al. 2003) i w
odpowiedzi na stres spowodowany susz¹ u P. taeda

(Heath et al. 2002). Ta stosunkowo niedawno wprowa-
dzona do genomiki leœnej metoda, rozwija siê bardzo
szybko, co w przysz³oœci pozwoli na poznanie funkcji
genów i zrozumienie procesów regulacji ich ekspresji.

Mapowanie loci cech iloœciowych

Genetyka cech iloœciowych wykorzystuje markery
DNA, w po³¹czeniu z krzy¿ówkami eksperymentalny-
mi, do zmapowania pozycji genomowych loci le¿¹cych
u pod³o¿a cech poligenowych. U drzew leœnych do cech
uwarunkowanych dzia³aniem wielu genów nale¿¹ m.in.:
wielkoœæ biomasy, gêstoœæ drewna, odpowiedŸ na stres
biotyczny i abiotyczny (Plomion et al. 2003). Ten typ
cechy nazywany jest cech¹ iloœciow¹, a rejon chromo-
somu, który warunkuje dan¹ cechê to loci cechy iloœ-
ciowej (QTL – ang. quantitatative trait loci).

Zrozumienie genetycznych podstaw dziedziczenia
tych cech, wymaga zastosowania nowoczesnych technik
genetyki molekularnej i odpowiednich metod statysty-
cznych. Podejmowane badania z tego zakresu zaowo-
cowa³y identyfikacj¹ wielu regionów QTL dla drzew
leœnych, a w przypadku niektórych z nich analiza za-
koñczy³a siê znalezieniem genów kontroluj¹cych ekspre-
sjê badanych cech fenotypowych.

Najczêœciej analizowan¹ cech¹ by³a wysokoœæ drze-
wa, dla której znaleziono 0–3 QTL, wyjaœniaj¹cych 10–
25,9% zmiennoœci fenotypowej (Bradshaw et Stettler
1995; Byrne et al. 1997; Emebiri et al. 1997; Kaya et al.
1999; Kubisiak et al. 1997; Plomion et al. 1996; Wu
1998). W przypadku topoli analizowane by³y powierz-
chnia liœcia, jego pigmentacja, kszta³t oraz d³ugoœæ
ogonka liœciowego (Wu 1998). W ka¿dym przypadku
zmapowano od 1 do 6 QTL, tak¿e o ma³ym efekcie feno-
typowym. U topoli analizowano równie¿ cechy feno-
logiczne o du¿ej zmiennoœci fenotypowej (ruszanie wio-

senne, wchodzenie w stan spoczynku zimowego) (Brad-
shaw i Stettler 1995, Frewen et al. 2000). Wynikiem tych
doœwiadczeñ by³o zmapowanie 5 QTL, wyjaœniaj¹cych
od 28,7 do 51,5% zmiennoœci oraz 6 QTL o ma³ym
efekcie fenotypowym (5,9–16,8%). Na podstawie tych
analiz wytypowano 5 przypuszczalnych genów (dwa
koduj¹ce fitochrom i trzy zwi¹zane z odpowiedzi¹ na
kwas abscysynowy), które prawdopodobnie bior¹ udzia³
w kontroli sezonowej rytmiki zmian fenologicznych.

Podobne zagadnienia (ruszanie p¹ków wierzcho³ko-
wych i bocznych) analizowane by³y dla daglezji (Jerm-
stad et al. 2001). Jego badania, prowadzone przez cztery
lata w dwóch powtórzeniach, zaowocowa³y znalezie-
niem 33 QTL o ma³ym efekcie fenotypowym. Bardzo
wa¿nym kierunkiem tych analiz by³a identyfikacja QTL
dla cech zwi¹zanych z w³aœciwoœciami drewna. Udzia³
drewna wczesnego i póŸnego warunkowany by³ 9 QTL,
co wyjaœnia³o 5,4–15,7% zmiennoœci fenotypowej. Dla
w³aœciwoœci chemicznych drewna zmapowano 12 QTL,
tak¿e o ma³ym efekcie fenotypowym (5,3–12,6%) (Gro-
over et al. 1994; Knott et al. 1997; Sewell et al. 1999).
Poszukiwania dotyczy³y QTL kwitnienia i determinacji
p³ci u wierzby (Alström-Rapaport et al. 1997), obu-
mierania siewek u sosny radiata (Kuang 1998), odpor-
noœci na mróz u daglezji zielonej (Neale et al. 1997) oraz
odpornoœci na patogeny u topoli (Bradshaw et al. 1996).

Wiedza na temat genetycznej kontroli cech iloœcio-
wych (liczba QTL, ich efekt i lokalizacja oraz wp³yw
œrodowiska) oraz sprzê¿enia cechy z markerami moleku-
larnymi mo¿e byæ u¿yteczna w programach selekcji. W
przypadku selekcji drzew leœnych, procesu, którego og-
raniczenia zwi¹zane s¹ miêdzy innymi z d³ugim cyklem
rozwoju pokoleñ, ze zmianami, jakie zachodz¹ podczas
ontogenezy drzew czy z nisk¹ odziedziczalnoœci¹ wielu
cech gospodarczo wa¿nych – ka¿de dodatkowe narzê-
dzie poprawiaj¹ce ocenê genetycznej wartoœci i redu-
kuj¹ce czas ma znacz¹c¹ wartoœæ. Wykorzystanie infor-
macji ‘marker – QTL’ wydaje siê byæ obiecuj¹ce dla
efektywnoœci selekcji. Metoda ta jest okreœlana jako
selekcja z wykorzystaniem markerów (MAS – marker-
assisted selection). MAS zastosowano u Pinus teada w
badaniu dziedziczenia gêstoœci drewna (Sewell et al.
2000). Mo¿liwoœæ identyfikacji loci odpowiedzialnych
za tê cechê pozwala na okreœlenie predyspozycji osob-
nika do produkcji drewna o specyficznej gêstoœci na
etapie siewki, czyli przed ujawnieniem ostatecznym tej
cechy. Fenotypowo cechê tê mo¿na badaæ dopiero u
osobników doros³ych, przeznaczonych do wyrêbu.
Podejœcie to ma jednak pewne ograniczenia, poniewa¿ w
mapowaniu QTL mo¿na wykrywaæ jedynie geny wy-
wieraj¹ce stosunkowo du¿e efekty fenotypowe, a zi-
dentyfikowane QTL mog¹ zawieraæ setki genów kan-
dydatów.
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Analiza asocjacji

Technika mapowania asocjacyjnego obejmuje po-
szukiwanie sprzê¿eñ pomiêdzy cech¹ iloœciow¹ i do-
wolnym markerem DNA. Stosowana jest w populacjach,
w których nie jest mo¿liwe uzyskanie segreguj¹cego
pokolenia F2 z krzy¿owania kontrolowanego. Techno-
logia ta rozwinê³a siê przy okazji poszukiwania genów
kontroluj¹cych z³o¿one cechy u ludzi (Weiss et Clark
2002), a ostatnio zosta³a zaadaptowana tak¿e do analizy
genomu roœlinnego (Neale et Savolainen 2004). W 2007
roku Gonzales-Martinez i in. przedstawili wyniki po-
szukiwania genów kandyduj¹cych, odpowiedzialnych
za syntezê lignin i celulozy u P. taeda. Badania te po-
kaza³y, ¿e metoda analizy asocjacji pozwala na iden-
tyfikacjê genów kontroluj¹cych z³o¿one cechy iloœciowe
drzew leœnych. Strategia genów kandyduj¹cych i ma-
powanie asocjacyjne to podejœcie nowatorskie, umo-
¿liwiaj¹ce identyfikacjê korzystnych alleli, które
decyduj¹ o wa¿nych gospodarczo i ekologicznie
cechach fenotypowych. Zrozumienie, w jaki sposób
zró¿nicowanie genów determinuj¹cych cechy iloœciowe
w sekwencjach DNA przek³ada siê na obserwowan¹
ró¿norodnoœæ fenotypow¹, bêdzie oznaczaæ prze³om w
hodowli drzew leœnych. Niezbêdne bêdzie zatem wspó³
dzia³anie hodowców, genetyków molekularnych i bioin-
formatyków. Komercyjne zastosowanie tego podejœcia
wymaga jednak wprowadzenia na szerok¹ skalê technik,
które uwidaczniaj¹ polimorfizm pojedynczych nu-
kleotydów (SNP) oraz zwiêkszenia przepustowoœci w
fenotypowaniu, wspartym nowymi technikami anali-
tycznymi. Zastosowanie metod analizy genomu i opra-
cowanie markerów molekularnych zwi¹zanych z ob-
szarami chromosomu kontroluj¹cymi poszczególne
cechy lub markerów sprzê¿onych z konkretnymi genami
o znanej funkcji, pozwoli³oby na selekcjê osobników
charakteryzuj¹cych siê po¿¹danymi w³aœciwoœciami.
Dla hodowców drzew, markery molekularne mog¹ staæ
siê narzêdziem selekcji odpowiednich genotypów, jak
równie¿ uzupe³nieniem tradycyjnych metod selekcji na
podstawie fenotypu, dla uzyskania maksymalnego
efektu genetycznego (Neale 2007).

4. Epigenomika

Do tej pory fenotyp traktowaliœmy jako bezpoœredni
skutek dzia³ania genotypu, jednak obok genotypu dru-
gim, nie mniej wa¿nym czynnikiem okreœlaj¹cym fe-
notyp osobnika jest œrodowisko. Jeden z mechanizmów
decyduj¹cych o pozagenowym (epigenetycznym) dzie-
dziczeniu zosta³ stosunkowo niedawno odkryty u mu-
szki owocowej (Drosophila melanogaster) i nosi nazwê
efektu zale¿nego od po³o¿enia genu, kiedy otoczenie

chromatynowe genu determinuje poziom jego ekspresji
(Wakimoto 1998, Schotta et al. 2003). Badacze zau-
wa¿yli jednoczeœnie, ¿e bardzo podobny proces zacho-
dzi u niektórych roœlin, np. u niektórych zbó¿ ozimych.
Odkryto, ¿e poddanie roœliny dzia³aniu ch³odu powoduje
wyciszenie ekspresji jednego z genów hamuj¹cych kwit-
nienie, jednak bez ingerencji w sekwencjê DNA. Po
podniesieniu temperatury wyciszenie jest utrzymywane,
co umo¿liwia zakwitniêcie roœliny przy sprzyjaj¹cych
warunkach (Sung et Amasino 2004). Wiele procesów
determinuj¹cych np. wysokoœæ drzewa jest kontrolo-
wanych przez czynniki epigenetyczne, które reaguj¹
dynamicznie na sygna³y œrodowiska (Grattapaglia et al.
2009). Mo¿na powiedzieæ ¿e mamy tu do czynienia z
„dziedziczeniem bez genów”. Poznanie tego zjawiska
stanowi kolejne wyzwanie dla genomiki drzew leœnych.
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