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WSTĘP

Trójnukleotydowe  sekwencje  powtórzone  (TRS)  odgrywają  istotną  rolę  w
genomach różnych organizmów, w tym bakterii i wirusów. W ludzkim genomie
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występują  w  formie  sekwencji  mikrosatelitarnych  (STR)  oraz  innych
powtórzeń tandemowych, które mogą wpływać na ekspresję genów, stabilność
chromosomów i regulację procesów biologicznych.

Sekwencje  powtórzone  dzielą  się  na  rozproszone  (SINE,  LINE)  oraz
tandemowe  (mikrosatelitarne,  minisatelitarne,  makrosatelitarne).
Szczególną  uwagę  zwracają  mikrosatelity,  które  charakteryzują  się  wysoką
zmiennością  i  szerokim  zastosowaniem  w  diagnostyce  genetycznej  oraz
medycynie  sądowej.  Niektóre  powtórzenia  występują  również  w  regionach
centromerowych  i  telomerowych,  odgrywając  kluczową  rolę  w  stabilności
genomu.

Nieprawidłowa  ekspansja  TRS  może  prowadzić  do  poważnych  chorób
genetycznych,  takich  jak  zespół  łamliwego  chromosomu  X,  choroba
Huntingtona  czy  dystrofia  miotoniczna.  Mechanizmy  niestabilności  tych
sekwencji  obejmują  błędy  replikacyjne,  rekombinację  oraz  interferencję  z
mechanizmami  naprawy  DNA.

Analiza obecności TRS w genomach szczepów pozwala na lepsze zrozumienie ich
ewolucji,  adaptacji  oraz  potencjalnej  roli  w  patogenezie.  Badania  oparte  na
metodach bioinformatycznych i eksperymentalnych umożliwiają identyfikację
i klasyfikację tych sekwencji, co ma zastosowanie zarówno w biotechnologii, jak
i medycynie.

Dalsza  analiza  wyników  pozwoli  na  określenie  znaczenia  TRS  w
funkcjonowaniu  i  stabilności  genomów,  a  także  na  zidentyfikowanie
potencjalnych biomarkerów związanych z chorobami genetycznymi i wirulencją
patogenów.
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