enamikul juhtudel vaid viikese osa
tunnuse oodatavast parilikkusest. Pilt-
likult sonastatuna, ldhisugulaste sar-
nasustest on selge, et pirilikkus mén-
gib rolli, aga tunnust médravaid iksi-
kuid geenierinevusi kitte ei ole saadud.

Sellele ,puuduva pirilikkuse prob-
leemile” on vilja pakutud kaks lihtsa-
mat selgitust. Esiteks voibki keerulist
tunnust (nditeks pikkust) mdjutada
vdga suur hulk erinevaid genoomipiir-
kondi, mille igaiithe individuaalne
panus on sealjuures vdike. Teine poh-
jus voib peituda suure mojuga, aga

harva esinevates geneetilistes erine-
vustes, mis on silamaani iildjuhul teh-
noloogilistel pohjustel modtmata jia-
nud. Molemal juhul peaks kasu olema
suurema arvu inimeste tipsemast sek-
veneerimisest, seega on tehnoloogia
arengut arvesse vottes ldhitulevikus
oodata uusi tulemusi nende kahe
hiipoteesi paikapidavusest.

Tahtedest sonadeni

Omaette probleemiks leitud seoste tol-
gendamisel on tdsiasi, et ldhestikku
paiknevad geneetilised erinevused

@ Sekveneerimisega DNA kasutamist” uurimas

Kaasaaegne korge labilaskevoimega sekveneerimistehnoloogia moddab korraga miljonite lihikeste DNA I6ikude jérjestused.
Lisaks terve genoomi mddtmisele (A) voimaldab see uurida ka DNA ,kasutamist’, nditeks geenide aktiivsust (B) véi lahtikeritud

DNA piirkondi (C).

A. GENOOM! LUGEMINE LUHIKESTE DNA LOIKUDE ABIL

kanduvad tldjuhul ka koos edasi jarg-
misele polvkonnale. Praktikas viljen-
dub see sisuliselt selles, et uuritav
tunnus on tihtipeale seotud 10 kuni

Enamik kolmest miljardist
nukleotiidist on meil koigil
ihine, kahte inimest eristab
keskmiselt paar miljonit
genoomierinevust.

CTTGTGGCGCGAGCTTC 161 A rre TGTGGCGCGAGCTTC
CTTGTGGCGCGAGCTTC C6C®" 16TGGE GGGICTTGT| GAGCTTC
CTTGTGGCGCGAGCTTC ctraT 94 CTTC TGTGGCG
1. Rakukogumis on kogu organismi DNA eraldamine _ Loikude GGGCTTGTGGCGCGAGCTTC
DNA esitatud mitmekordselt. rakukogumist ~ 2- Rakukogumist sekveneerimine

Genoomi lugemist alustatakse tavaliselt rakukogumist
ehk mitmest rakust. Et DNA eraldamisel tekivad kaod,
siis Uksikust rakust ei saaks katte kogu DNA-d.

eraldatakse
juhuslikult I6hustatud

B. GEENIDE AKTIIVSUSE HINDAMINE RNA TASEMETE MOOTMISE ABIL
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~— RNA
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DNA

1. Geenile vastava RNA hulk rakus annab

meile ettekujutuse vastava geeni aktiivsusest.

o
Rakk
» IZNﬁine 2. Rakukogumist
G I eraldatakse RNA
rakukogumist

C. LAHTIKERITUD DNA PIIRKONDADE GENOOMIULENE MOOTMINE

vak %”/
oo<®®
.’ LLahtikeritud”
piirkond

1. Suurem osa DNA-d rakus on
Jkeritud” niidirullina toimivate

lihikesed DNA 16igud, mis pdhimotteliselt
skatavad” kogu uuritava genoomi.

3. Sekveneeritud I6ikude kattuvusi
aluseks vottes on mahukate
arvutuste abil voimalik taastada
algne DNA jdrjestus.

Sekveneerimine

— Genoom
| | | | | |
Koérge Madala Keskmise
aktiivsusega  aktiivsusega aktiivsusega
geen geen geen

3. Geenide jarjestusele vastavate
sekveneeritud l6ikude arvu jargi
hinnatakse uuritava geeni
aktiivsust.

ning kopeeritakse sellest liihikesed
Jkunstlikud” DNA I6igud (sdilitades nendes seeldbi algse RNA jarjestuse).

ning sekveneerimine

sl0igatakse” ensiitimidega, mis
paasevad ligi ainult lahtikeritud
piirkondadele. Saadud liihikesed
DNA I6igud sekveneeritakse.

valkude kiilge. Geenide aktiivsust
reguleerivad valgud kinnituvad
luhikestele ,lahtikeritud”
piirkondadele.

Enstitimid Sekveneeritud
[6igud
\g®®
@I\. oo = =
& c
- DNA ja sellega seotud "
2. Niidirullide Gimber keritud DNA-d  valkude eraldamine 3. Sekveneeritud 16igud joondatakse

genoomi jargi (joonis A). Tekkivad
,kiihmud"” téhistavad lahtikeritud
DNA piirkondi.
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