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Generalnie, istnieje ogromna rdinorodno$¢ fagéw. Ponadto ta rdzinorodnos¢ jest réwniez
reprezentowana na poziomie genomu. Ze wzgledu na stosunkowo niewielkie rozmiary i prostote
izolacji, genomy bakteriofagdw byty pierwszymi, ktére catkowicie zsekwencjonowano. Obecnie ponad
2000 poszczegdlnych genomow bakteriofagdw zostato zsekwencjonowanych.

Slajd 3

Wiekszos¢ bakteriofagéw zbudowana jest z dwuniciowego DNA (dsDNA), chociaz istniejg rowniez inne
typy. Genomy fagowe sg z reguty liniowe, gdy sg upakowane w kapsydach. Niektére DNA fagowe majg
zdefiniowane konce. Oznacza to, ze gdy spojrzymy na liniowy DNA w réznych kapsydach, zawsze bedg
miaty ten sam lewy i ten sam prawy koniec. W przypadkach innych wiruséw moze by¢ inaczej. Gdzie
0golny sktad genomu bedzie taki sam w kazdym kapsydzie, ale korice nie zawsze bedg takie same. DNA
wydaje sie przybieraé¢ forme linearng przez otwieranie sie form cyklicznych w réznych miejscach.
Okredlane jest to cykliczng permutacjg. Dodatkowo, poczatek i koniec majg czesto identyczne
sekwencje i nazywa sie to redundancjg korncowsa.
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Wielkosci genoméw fagowych sg bardzo rézne. Najmniejsze sg ponizej 3000 nukleotydéw, takie jak
wirusy ssRNA E.coli, podczas gdy najwieksze wirusy majg prawie 500 kbp, jak w przypadku faga G,
ktdrego gospodarzem jest Bacillus megaterium. Ogdlnie rzecz biorgc, DNA faga jest zazwyczaj mniej
lub bardziej upakowany wewnatrz kapsydu, dlatego tez rozmiar kapsydu zmienia sie w zaleznosci od
rozmiaru genomu. Wiele wiruséw, zwtaszcza bakteriofagdw dsDNA, wykazuje warstwowe upakowanie
DNA, podczas gdy inne, gtdwnie nitkowate (filamentarne), wirusy pakuja swdéj genom helikalnie.
Poniewaz w kapsydze nie ma duzo miejsca, gestos¢ gendw fagowych w genomie jest bardzo wysoka,
Co oznacza, ze jest niewiele regiondéw niekodujgcych. Regiony regulacyjne sg czesto kompaktowe, a
czasami naktadaja sie na regiony kodujgce. Genome fagowe posiadajg najwiekszg pule nowosci
genetycznej w $wiecie biologicznym, dlatego tez wiekszos$¢ gendw (moze nawet 80%) nie jest zwigzana
ze znanymi biatkami i ich funkcja réwniez nie jest znana.
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Klasyfikacja taksonomiczna wiruséw archaea i bakteryjnych jest bardzo wazna dla zrozumienia
ekosystemow bakteryjnych, ale okazuje sie, ze jest to bardzo trudne zadanie. Ostatnio, ogromna ilos¢
nowych genomow wirusowych i fragmentéw genomodw zostata zidentyfikowana, co wymaga
odrebnego podejscia od tradycyjnych metod klasyfikacji, w celu wykorzystania genoméw do
taksonomii. Taksonomia organizmdéw komodrkowych, oparta na analizie pordwnawczej sekwencji
gendw homologicznych, takich jak geny rybosomalnego RNA (rRNA), jest mozliwa, poniewaz wszystkie
organizmy posiadajg te homologie. Jednakze, nie ma pojedynczego genu, ktdry jest wspodlny dla
wszystkich bakteriofagéow i wiruséw. Uniemozliwia to ustalenie zaleznos$ci ewolucyjnych miedzy
wszystkimi bakteriofagami w oparciu o analize poréwnawczg sekwencji pojedynczego genu.

Rohwer i Edwards zaproponowali sposdb klasyfikacji taksonomicznej fagéw w oparciu o ich proteomy,
tworzac "Proteomiczne Drzewo Fagéw". Jest to program do tworzenia drzew filogenetcznych, ktéry
ujawnia globalne podobienstwo genomowe pomiedzy setkami lub tysigcami wiruséw w oparciu o
algorytm, uzywajgcy genomow w celu umieszczenia fagéw w stosunku do ich najblizszych sgsiadow i



wszystkich innych fagdéw. Ta metoda nie wymaga wizualizacji wolnych wirionéw ani informacji o stylu
Zycia i moze podzieli¢ fagi na grupy taksonomiczne, ktdére przewidujg kilka aspektow ich biologii.
Ponadto, analiza drzewa proteomicznego jest skuteczna w celu badania genomdéw nowo
zsekwencjonowanych wirusow i przyporzadkowania fragmentéw sekwencji do odpowiednich
genomow. Jednak przy duzej liczbie fagéw ta metoda staje sie ztozona i czasochtonna.
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Nastepna metoda pomija poréwnanie sekwencji biatkowych i po prostu rozwaza obecnosc lub brak
gendw. Jest to podejscie oparte na sieciach, ktére zostato wykorzystane do zorganizowania sekwencji
dwuniciowego genomu wirusa i realizuje sie przez przewidywanie gendw wirusa we wszystkich
genomach, ktdre nastepnie przepisywane sg na poszczegdlne biatka. Te ostatnie sg z kolei
organizowane w klastry biatkowe. Ocena liczby wspdlnych klastrow biatkowych w catym zestawie
danych w celu ustalenia biatkowego profilu, reprezentowana jest w postaci sieci, z weztami
reprezentujgcymi genomy wirusa i skorygowana wspdlna zawartoscig biatek tworzac siec
uwspdlnianiach gendw.
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Pomimo faktu, ze ich genomy sg o rzedy wielkosci mniejsze w pordwnaniu do bakterii i innych
organizmoéw, sekwencjonowanie gendéw fagowych stwarza kilka wyzwan: (1) uzyskiwanie czystego
materiatu genomowego faga (fagi replikujg sie same, izolacja materiatu genomowego obejmuje kilka
etapow oczyszczania) (2) amplifikacja PCR moze by¢ utrudniona, poniewaz niektére genomy sg bardzo
bogate w pary GC. Taki sktad moze stanowi¢ problem dla PCR i sekwencjonowania (3) genomy fagowe
sg réwniez znane z posiadania skomplikowanych struktur genomowych, takich jak wyjatkowo dtugie
bezposrednie lub odwrdcone sekwencje powtdrzone oraz koricowe sekwencje powtorzone, ktore
stwarzajg problemy przy sktadaniu petnej sekwencji genomu z otrzymanych fragmentow (4) w
genomice bakterii czy ludzi, mapowanie nowych genomdéw odnoszone jest do genomu referencyjnego,
przez co moze by¢ poteznym narzedziem analitycznym. W genomice fagéw jest to bardzo rzadka
mozliwos¢ ze wzgledu na brak genomu referencyjnego dla danego faga. Mozliwym rozwigzaniem jest
potaczenie technologii sekwencjonowania diugich fragmentow z technologig kojarzenia duzej liczby
krétkich odcinkdw DNA w celu skutecznego sekwencjonowania genomoéw bakteriofagowych.



