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Vedeli ste, ze jablka maju dvakrat tol'ko
génov ako ¢lovek?

Projekt Genom jablka (The Apple Genome Project) [1] a dalSie Studie [2]
umoznili medzinarodnej skupine vedcov uspesne rozlustit kompletnu sekvenciu
genému jablka a pomocou tychto informacii porovnat’ stovky réznych odréd
jablk. Zistili, Ze jablka maju dvakrat dihsi geném ako élovek (priblizne 57-tisic
génov) a ze vSetky dnesné jablka pochadzaju z kazasskych hor, kde sa
dodnes dari divokym jablkam.

Predpoklada sa, Ze divoké jablka z Kazachstanu rozSirili obchodnici a ich
zvierata pri putovani po Hodvabnej ceste, ¢im prispeli k rozSireniu ich
pestovania na zapad do Eurépy i na vychod do Ciny. Opelovanie krizom

s divokymi druhmi a staroc€ia vyberu pozadovanych vlastnosti priniesli hojnost
modernych odréd jabik, na ktorych si pochutnavame v stugasnosti.



- Nova jabloi demaca ] 5 kaza$ska jablon Sieversova
(New Malus domestica) (M. sieversii)
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Zdroj: Cornell Chronicle

Srachtenie rastlin je kPuéovy faktor, vd'aka ktorému st dne$né jablka
vyzivné, chutné a oblubené. Sekvencia gendmu jablka sluzi vedcom ako
dal$i vynikajuci zdroj na rychlejSie a presnejsie $lachtenie jablk. Vdaka tymto
vedeckym informaciam dokazu lepSie chapat zaklady vyznamnych vlastnosti
plodin, ako je textura, odolnost vocCi chorobam, adaptacia na konkrétne
geografické €i klimatické podmienky, a tym uspokojovat potreby spotrebitelov.

Rozlustenie gendmov rastlin takymto spdsobom umoziiuje vedcom lepSie
chapat’ a ocenovat vyznam zachovania genetickej rozmanitosti.

IDr. Riccardo VALESCO
.-‘r«p;\h? Genome Project Coordinator




Ak sa chcete dozvediet viac o dosiahnutom pokroku v oblasti sekvencie
genomov a Slachtenia rastlin, poslite nam email.
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O akej téme by ste sa chceli dozvediet viac? Poslite nam svoj tip.
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Ak nechcete viac dostavat tento newsletter,
odhlaste sa kliknutim na tento odkaz.




