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Pšenice setá je základní potravinou pro přibližně 40 % světové populace, avšak její výnos v závislosti na vnějších faktorech stále klesá. Vyšlechtění nových kultivarů, které by lépe odolávaly biotickým        a abiotickým stresům je přitom časově velmi náročné. Znalost sekvence celého pšeničného genomu tuto práci časově zefektivní. Kvalita získané referenční sekvence je ovlivněna složitostí genomu, vybráním vhodné sekvenační strategie a optimálního assembleru. Pšenice setá je allohexaploid a její genom je složen ze 42 chromosomů. Celková velikost genomu je 17 Gbp, což je 6x více než u člověka. Pouze 1-2 % z tohoto genomu je tvořeno samotnými geny, zbytek zahrnuje převážně repetitivní sekvence, které významně komplikují přečtení genomu. Sekvenování genomu pšenice jako celku je velmi obtížné z důvodu nutnosti pracovat s velkým množstvím dat, které by žádný software nebyl schopen kvalitně poskládat. Proto byla pro čtení genomu pšenice zvolena nová strategie, kdy jsou jednotlivé chromosomy pšenice tříděny pomocí průtokové cytometrie. Z  každého chromosomu je poté vytvořena DNA knihovna (BAC knihovna), která uchovává v nezměněné formě části chromosomu (BAC klony) o velikosti ~ 100 000 párů bází. Ty jsou na základě fragmentační analýzy uspořádány do větších celků a následně sekvenovány. Sekvence BAC klonů ve formě statisíců 100-250 bp čtení jsou poté skládány do větších celků. Jednotlivé assemblery se liší svými postupy, algoritmy a parametry, které je nutné optimalizovat podle analyzovaného druhu a kvality sekvenačních dat. V naší studii jsme použili sekvence z krátkého ramene chromosomu 3DS. Sekvence jednotlivých BAC klonů jsme skládali pomocí tří assemblerů: Edena, ABySS, Masurca.
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