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Tréjnukleotydowe sekwencje powtdérzone (TRS) odgrywaja istotna role w
genomach réznych organizmow, w tym bakterii i wiruséw. W ludzkim genomie
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wystepuja w formie sekwencji mikrosatelitarnych (STR) oraz innych
powtdérzen tandemowych, ktore moga wpltywac¢ na ekspresje genow, stabilnosc
chromosomow i regulacje procesow biologicznych.

Sekwencje powtorzone dziela sie na rozproszone (SINE, LINE) oraz
tandemowe (mikrosatelitarne, minisatelitarne, makrosatelitarne).
Szczeg6lna uwage zwracaja mikrosatelity, ktére charakteryzuja sie wysoka
zmiennoscig i szerokim zastosowaniem w diagnostyce genetycznej oraz
medycynie sadowej. Niektore powtdrzenia wystepuja rowniez w regionach
centromerowych i telomerowych, odgrywajac kluczowa role w stabilnosci
genomu.

Nieprawidtowa ekspansja TRS moze prowadzi¢ do powaznych choroéb
genetycznych, takich jak zespol lamliwego chromosomu X, choroba
Huntingtona czy dystrofia miotoniczna. Mechanizmy niestabilnosci tych
sekwencji obejmuja btedy replikacyjne, rekombinacje oraz interferencje z
mechanizmami naprawy DNA.

Analiza obecnosci TRS w genomach szczepdw pozwala na lepsze zrozumienie ich
ewolucji, adaptacji oraz potencjalnej roli w patogenezie. Badania oparte na
metodach bioinformatycznych i eksperymentalnych umozliwiaja identyfikacje
i klasyfikacje tych sekwencji, co ma zastosowanie zaréwno w biotechnologii, jak
i medycynie.

Dalsza analiza wynikéw pozwoli na okreslenie znaczenia TRS w
funkcjonowaniu i stabilnosci genomoéw, a takze na zidentyfikowanie
potencjalnych biomarkeréw zwiazanych z chorobami genetycznymi i wirulencja
patogendw.
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