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Kompleksowa mapa genomu wirusa
SARS-CoV-2

Naukowcy z Massachusetts Institute of Technology (MIT) okreslili zestaw gendow
kodujacych bialka wirusa powodujacego COVID-19 i przeanalizowali prawdopodobienstwo


http://laboratoria.net/polityka-prywatnosci#cookies
http://laboratoria.net/portal
http://laboratoria.net/aktualnosci
http://laboratoria.net/katalog-firm-i-laboratoriow
http://laboratoria.net/praca
http://laboratoria.net/szkolenia
http://laboratoria.net/wydarzenia
http://laboratoria.net/porownania-miedzylaboratoryjne
http://laboratoria.net/kontakt
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net
http://laboratoria.net/konto/rejestracja
http://laboratoria.net/pl
http://www.facebook.com/laboratoria.net/
http://laboratoria.net/technologie
http://laboratoria.net/felieton
http://laboratoria.net/naturecom
http://laboratoria.net/edukacja
http://laboratoria.net/artykul
http://laboratoria.net/przemysl
http://laboratoria.net/
http://laboratoria.net/aktualnosci

tego, ze nowe mutacje pomoga wirusowi w adaptacji - informuje “Nature Communications”.

Na poczatku roku 2020, kilka miesiecy po rozpoczeciu pandemii COVID-19, naukowcom udato sie
zsekwencjonowac pelny genom wirusa SARS-CoV-2. Chociaz wiele z jego genéw bylo znanych juz
w tamtym momencie, doktadna identyfikacja genéw kodujacych biatka wymagata dalszych badan.

Teraz, po przeprowadzeniu szeroko zakrojonych badan poréwnawczych z zakresu genomiki
naukowcy z MIT stworzyli - jak twierdza - najdoktadniejsza i najbardziej kompletna adnotacje genéw
genomu SARS-CoV-2. Adnotacja to okreslanie funkcji kazdego odcinka DNA - trzeba nie tylko
wyjasnic¢, jakie biatko on koduje, ale takze dokladnie zbada¢ strukture i funkcje tego biatka.

Genom wirusa SARS-CoV-2 sktada sie z prawie 30 000 zasad RNA. Naukowcy zidentyfikowali kilka
regionow, o ktorych wiadomo, Ze sa tam geny kodujace biatka, na podstawie ich podobienstwa do
kodujacych biatka genow wystepujacych w pokrewnych wirusach. Jednoczesnie kilka innych
regionéw, ktére uwazano za kodujace biatka okazalo sie nie kodowac¢ zadnych biatek.

Aby ustali¢, ktére czesci genomu SARS-CoV-2 faktycznie zawieraja geny, naukowcy przeprowadzili
rodzaj badania zwanego genomika poréwnawczg, w ktérym poréwnuja genomy podobnych wiruséw.
Wirus SARS-CoV-2 nalezy do podrodzaju wiruséw zwanych Sarbecovirus, z ktérych wiekszosc
infekuje nietoperze. Naukowcy przeprowadzili analize na SARS-CoV-2, SARS-CoV (ktéry spowodowat
wybuch epidemii SARS w 2003 r.) i 42 szczepdw sarbecowiruséw nietoperzy.

,ByliSmy w stanie wykorzysta¢ podejscie genomiki poréwnawczej do sygnatur ewolucyjnych, aby
odkry¢ prawdziwa kodujaca biatka zawartos$¢ tego niezwykle waznego genomu” - mowit Manolis
Kellis, starszy autor badania i profesor informatyki na MIT.

Zespot badawczy przeanalizowal réwniez prawie 2000 mutacji, ktére pojawily sie w réznych
izolatach SARS-CoV-2, odkad zaczal on zakaza¢ ludzi. To pozwolito oceni¢, jak wazna role moga
odegra¢ mutacje w zmianie zdolnosci wirusa do unikania uktadu odpornosciowego lub stania sie
bardziej zakaznym.

Kellis wczesniej opracowat techniki obliczeniowe do przeprowadzania tego typu analiz, ktore jego
zespol wykorzystat rowniez do poréwnania ludzkiego genomu z genomami innych ssakéw. Techniki
te opieraja sie na analizie, czy pewne zasady DNA lub RNA sa zachowane miedzy gatunkami oraz na
porownywaniu ich wzorcéw ewolucji w czasie.

Korzystajac z tych technik, naukowcy potwierdzili szes¢ genow kodujacych biatka w genomie
SARS-CoV-2 oprocz pieciu, ktore sa dobrze ugruntowane we wszystkich koronawirusach. Ustalili
réwniez, ze region kodujacy gen zwany ORF3a koduje réwniez dodatkowy gen, ktory nazywaja
ORF3c. Gen ma zasady RNA, ktore pokrywaja sie z ORF3a, ale wystepuja w innej ramce odczytu.
Rola nowego genu, a takze kilku innych genéw SARS-CoV-2, nie jest jeszcze znana.

Naukowcy wykazali réwniez, ze pie¢ innych regiondéw, ktore zaproponowano jako mozliwe geny, nie
koduje funkcjonalnych biatka. Dzieki temu inni naukowcy nie beda musieli traci¢ czasu na prace
zwiazane z sekwencjami, ktore niczego sensownego nie koduja.

»PrzeanalizowaliSmy caly genom i jesteSmy pewni, ze nie ma innych konserwatywnych genow
kodujacych biatka” - méwi Irwin Jungreis, gtéwny autor badania i naukowiec z MIT Computer
Science & Artificial Intelligence Laboratory. ,Potrzebne sa badania eksperymentalne, aby poznaé
funkcje niescharakteryzowanych gendw, a ustalajac, ktére z nich sa prawdziwe, pozwalamy innym
badaczom skupic sie na tych genach, zamiast spedza¢ czas na czyms, co nawet nie jest thumaczone
na biatko”.



Naukowcy zauwazyli rowniez, ze w wielu wczes$niejszych pracach wykorzystano nie tylko
nieprawidtowe zestawy gendw, ale czasami takze sprzeczne nazwy genow. Aby zaradzi¢ tej sytuacji,
przedstawili spotecznosci zajmujacej sie SARS-CoV-2 zestaw zalecen dotyczacych nazewnictwa
gendéw SARS-CoV-2 w osobnym artykule opublikowanym kilka tygodni temu w Virology.

Nowe badanie przedstawia rowniez ponad 1800 mutacji, ktére pojawily sie w SARS-CoV-2 od czasu
jego pierwszej identyfikacji. Dla kazdego genu poréwnano, jak szybko ten konkretny gen ewoluowat
w przesztosci z tym, jak bardzo ewoluowat od poczatku obecnej pandemii.

W wiekszosci przypadkéw geny, ktore ewoluowaly szybko na dlugo przed obecna pandemia, nadal to
robity, a te, ktére ewoluowaty powoli, utrzymaty ten trend. Jednak naukowcy zidentyfikowali réwniez
wyjatki od tych wzorcow, co moze rzuci¢ swiatto na ewolucje wirusa, gdy przystosowat sie do
nowego, ludzkiego gospodarza.

W jednym z przykladéw naukowcy zidentyfikowali region biatka nukleokapsydu - ostonki, ktéra
otacza materiat genetyczny wirusa. Wystepuje w nim o wiele wiecej mutacji, niz oczekiwano na
podstawie historycznych wzorcéw ewolugcji. Ten region biatkowy jest réwniez klasyfikowany jako cel
ludzkich limfocytéw B. Dlatego mutacje w tym regionie moga poméc wirusowi uniknaé¢ ludzkiego
uktadu odpornosciowego.

~Najbardziej przyspieszony region w calym genomie SARS-CoV-2 znajduje sie posrodku tego biatka
nukleokapsydu - powiedzial Kelis. - Spekulujemy, ze warianty z tego regionu, ktére nie mutuja sa
rozpoznawane przez ludzki uktad odpornosciowy i eliminowane, podczas gdy warianty, ktore losowo
gromadza mutacje w tym regionie, sa w rzeczywistosci zdolne lepiej wymykac sie ludzkiemu
uktadowi odpornosciowemu i pozostaja w obiegu”.

Naukowcy przeanalizowali rowniez mutacje, ktore pojawily sie w wariantach budzacych obawy,
takich jak szczep B.1.1.7 z Wielkiej Brytanii, P.1 z Brazylii oraz B.1.351 z Republiki Potudniowej
Afryki. Wiele mutacji, ktore czynia te warianty bardziej niebezpiecznymi, znajduje sie w bialku kolca
i pomaga wirusowi szybciej rozprzestrzeniac sie i omija¢ uktad odpornosciowy. Jednak kazdy z tych
wariantow niesie rowniez inne mutacje.

"Kazdy z tych wariantéw ma ponad 20 innych mutacji i wazne jest, aby wiedzie¢, ktére z nich
prawdopodobnie cos$ robia, a ktére nie - méwi Jungreis. - WykorzystaliSmy nasza poréwnawcza
genomike, aby zgadna¢ w pierwszej kolejnosci, ktére z nich moga by¢ wazne, na podstawie tego,
ktére z nich znajdowaly sie na zachowanych pozycjach”.

Zdaniem autoréw uzyskane dane moga pomodc innym naukowcom skupié sie na mutacjach, ktore
wydaja sie mieé¢ znaczacy wptyw na zakaznos¢ wirusa. Udostepnili innym badaczom zestaw genéw
z adnotacjami i klasyfikacja ich mutacji za posrednictwem University of California at Santa Cruz
Genome Browser.

~Mozemy teraz zbada¢ kontekst ewolucyjny tych wariantéw i zrozumie¢, w jaki sposob obecna
pandemia wpisuje sie w szersza historie - méwi Kellis. - W przypadku szczepow, ktére maja wiele
mutacji, mozemy zobaczy¢, ktore z tych mutacji beda prawdopodobnie adaptacjami specyficznymi
dla gospodarza, a ktore prawdopodobnie nie maja znaczenia”.

Zrédto: pap.pl
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