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Sazetak: Biockonomija znanja predstavlja odgovor na izazove drustva koji nas oce-
kuju u buduénosti: sigurnost u proizvodnji hrane, klimatske promjene, odrZivo ras-
polaganje resursima, kompetitivnost kompanija, otvaranje novih poslova i zavisnost
od neobnovljivih resursa. Jedno od klju¢nih mjesta u ovom konceptu predstavlja ge-
nomika znanja i tehnologije koja se razvija na bazi ¢itanja sekvence DNK. Pravo sve-
obuhvatno genomsko istraZzivanje u Crnoj Gori, usmjereno na genomsko istrazivanje
genetskog diverziteta vinove loze, otkrilo je 63 nepoznate sorte vinove loze i uputi-
lo na pedigre, odnosno njihovu genetsku povezanost, pokazuju¢i da Crna Gora pred-
stavlja stari vinogradarski region sa genetskom strukturom sorti sli¢noj tradicional-
nim vinskim regionima u Francuskoj i Spaniji. Ovo otkriée otvara vrata za ekspanziju
istrazivanja biodiverziteta i njegovu valorizaciju genomskim tehnologijama. U ovom
radu rezimiramo pristupe sekvencijaciji, sastavljanju i anotaciji genoma i aplikacija-
ma genomskih tehnologija kao potencijalnog pravca razvoja crnogorske bioekonomije.
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Sekvenca nukleinskih kisjelina u molekulu DNK odreduje nasljedne oso-
bine i biohemijske karakteristike jednog organizma. Kompletna sekvenca
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genoma jednog organizma sadrzi u sebi sve informacije neophodne za ra-
Zvoj organizma, njegovo ponasanje, fiziologiju, biohemijske procese koje or-
ganizam moze da izvrsi, sve do podataka o njegovoj otpornosti na bolesti i
nasljedne osobine koje ¢e se prenijeti na potomstvo. Sekvenca kompletnog
genoma sazeto sadrzi u sebi ,uputstvo za upotrebu” odredenog organizma i
predstavlja osnovu za razumijevanja Zivotnih funkcija i evolucije organizma,
sadrzedi podatke o istoriji i porijeklu organizma. Sekvenciranje i genomska
analaza sekvence DNK je dozivjela pravu eksploziju poslije objavljivanja ge-
nomske sekvence Homo sapiens 2001. godine [1,2]. Kako ove tehnologije na-
preduju ilustruje podatak da je cijena sekvenciranja genoma ¢ovjeka kostala
3,8 milijardi dolara [3] i za sekvenciranje je bilo potrebno 13 godina, a sada
je cijena svedena na ispod 1000 dolara i sekvenca se dobija za nekoliko sati.
Brzina razvoja tehnologija za sekvenciranja genoma prevazilazi brzinu razvo-
ja kompjuterskog ¢ipa gdje se brzina ¢ipa udvostrucava svake 2 godine, dok
se brzina serkvenciranja pove¢ava gotovo eksponencijalno. Ovaj razvoj teh-
nologije otvara nevjerovatne moguénosti za razvoj novih tehnologija, valori-
zaciju prirodnih resursa i osnovu za razvoj ekonomije znanja.

NACINI SEKVENCIRANJA GENOMA

Prva generacija metoda sekvencioniranja genoma. Prve sekvence ge-
nomskih fragmenata (gena) su dobijene 1965. godine kada je objavljena se-
kvenca -RNA kvasca, Saccharomyces cerevisiae [4]. Ovo je pratilo razvoj teh-
nologije gde je Fred Sanger razvio metodu ,¢itanja” sekvence digestiranih
fragmenata DNK, koriste¢i dvodimenzionalno frakcionisanje koje je uklju-
¢ivalo elektroforezu i hromatografiju. Ubrzo je ova procedura unaprijedena
i umjesto dvodimenzionalne frakcionacije, analiza DNK fragmenata, obilje-
zenih radioaktivnim nukleotidima (chain termination seqiencing), je anali-
zirana na akriamidnom gelu i ovom metodom je sekvenciran prvi komple-
tan genom, genom bakteriofaga. Ove inovacije su doprinijele dizajnu prve
didexi sckvecione masine, ABI-Prism (Applied Biosystems) koja je bila u sta-
nju da sekvencira simultano stotine uzoraka metodom dideoxy chain termi-
nation gdje je dodavanje obiljezenih nukleotida od strane DNK polimeraze
bila baza ove tehnologije i koja je proizvela prvu sekvencu ljudskog genoma.
Medutim, ova tehnologija je zahtijevala mnogo manuelnih poteza i nije bi-
la u moguénosti da se automatizuje i stvori visoku prohodnost potrebnu za
masovno sekvenciranje. Na kraju, visoka cijena sekvenciranja je bila limiti-
rajuca $to je dovelo do razvoja ,,druge generacije” sekvencionih tehnologija.

Druga generacija sekvencionih tehnologija je napravila konceptualni
pomak, u odnosu na Sanger sekvenciranje, time da je baza sekvenciranja po-
stala PCR (polymerase chain reaction) $to je u kombinaciji sa tehnologijom
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»reverzibilnog zavr$avanja” (gdje se fluorescentni nukleotid ukljuéivao u se-
kvencu, sekvenca se ocitavala i ovaj nukleotid se eliminisao da bi omoguc¢io
uklju¢ivanje sljedeéeg), $to je omogudilo visestruko uvecanje kapaciteta se-
kvenciranja [4]. Umjesto analize sckvence na gelu, sekvenca se oéitava di-
rektno i proces je omogucavao robotizaciju i viSestruko poveéanje kapacite-
ta procesa sckvenciranja. Iako je duzina sekvence bila kra¢a (125 nukleotida
u poredenju sa Sanger metodom koji je proizvodio sekvence od 600 nukleo-
tida), ova nova generacija sekvenciranja DNK donijela je pravu revoluciju u
procesu sckvenciranja genoma, uz dramati¢no smanjenje cijene (ljudski ge-
nom ispod 1000 dolara) i vremena sekvenciranja. Dominantna tehnologija
uklju¢yje Illumina sekvenciranje koje visestruko povecava kapacitet sekven-
ciranja. Medutim, i ove tehnologije imaju odredene limitacije. Duzina o¢ita-
ne sekvence je kratka, tako da je sastavljanje genoma, naroc¢ito kod ponavlja-
judih sekvenci, otezano ili gotovo nemogucée, dok je greska u sekvenciranju
nesto veca od Sanger metoda. Ove limitacije predstavljaju izazov za razvoj
novih sekvencionih tehnologija, vode¢i ka tehnologijama sekvenciranja ge-
noma trece generacije.

Sekvencione tehnologije treée generacije postavljaju novu tehnolosku
paradigmu. U ovom procesu lanac DNK molekula se direktno sekvencira u
kontaktu sa fiksiranim molekulom DNK polimeraze koja ,,dodaje” fluores-
centne nukleotide ¢ija sekvenca se oditava, oni se uklanjaju omoguéujudi in-
korporaciju sljede¢eg nukleotida. Ova tehnologija omogucuje izuzetno du-
gacke sekvence (long range sequencing) na nivou kilo i mega baznih parova i
oditavanje sekvence u realnom vremenu. Predvodnik u ovom polju je Paci-
fic Bioscence koji sa svojim PAcBio sekvencerima proizvodi izuzetno duga¢-
ke sekvence idealne za ,de novo” sastavljanje genoma [5]. Medutim, jo§ dok
se ova tehnologija nije ustalila, inovacija od strane Oxford Nanopore pred-
stavlja posljednji skok i dramati¢no pojeftinjenje sekvenciranja [6]. Naime,
ova tehnologija uklju¢uje ,,provlac¢enje” lanca DNK kroz nano-poru i prola-
zak pojedinih nukleotida ne oéitava se kroz svjetlosnu reakeiju i dodavanje
nukleotida od strane DNK polimeraze (kao u predasnjim metodologijama,
zahtijevajuéi skup laserski sistem i enzim) veé se sekvenca oc¢itava kroz pro-
mjenu napona elektriciteta u membrani koja okruzuje nano-poru karakeeri-
sti¢nu za set nukleotida. Ovo toliko pojednostavljuje sekvenciranje da je se-
kvencer ne$to manji od veli¢ine mobilnog telefona i direktno se uklju¢uje u
kompjuter. Ova metoda napravila je revoluciju u sekvenciranju DNK, sniza-
vajuéi dramati¢no cijenu sekvenciranja. Medutim, ove tehnike pored mno-
gih prednosti imaju i nedostatke. Naime, trenutno nivo gresaka u sekvenci
dostize i do 8 do 10% Sto predstavlja problem pri sastavljanju genoma.

Savremeni pristup sekvenciranja genoma uklju¢uje kombinaciju razli¢itih
pristupa i tehnologija da bi se dobio optimalni rezultat. De zovo sekvenciranje
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genoma uklju¢uje kombinaciju Illumina metoda i long-range tehnologiju se-
kvenciranja da bi se mogao sastaviti novi, nepoznati genom. Ako se radi re-
sekvenciranje genoma i uporedivanje sa veé postoje¢im genomom (na primjer,
razli¢ite rase Zivotinjskih vrsta ili sorti biljaka), ovo se moZe uraditi samo na
bazi Illumina sekvenciranja. Na kraju, ako se radi sekvenciranje RNK da bi
se ispitala ekspresija gena u razlic¢itim tkivima, ovo se postize Illumina me-
todom koji je superioran za ovu namjenu.

STRATEGIJE SEKVENCIRANJA GENOMA
I SASTAVLJANJE GENOMA

Sa razvojem novih tehnologija, pristup sekvenciranja genoma se razvija ba-
zirano na to koja se tehnologija primjenjuje [7]. Klasi¢an pristup, na primjer,
sa Illumina metodom uklju¢uje kreiranje biblioteka sa razli¢itom veli¢inom
DNK inserata (kratkim insertima do 500 baznih parova i dugim insertima u
rasponu od 3 do 40 kilobaza). Koja ée se strategija primjenjivati zavisi od veli-
¢ine genoma, duzine ponovljenih (repetitivnih) sekvenci i oéekivanog kvaliteta
zavr$enog genoma. Ovo je presudno za sljedeéi korak, koji predstavlja sastavlja-
nje genoma od dobijenih sekvenci. Ovo je ujedno i najtezi dio procesa, to za-
htijeva poznavanje razli¢itih programa za sastavljanje genoma i, takode, zahti-
jeva ogromnu koli¢inu kompjuterske memorije (na nivou terabajta), $to znaci
da se ovaj korak u principu radi u saradnji sa jakim bioinformatskim centrima,
procentrima za sekvenciranje genoma. Sastavljanje genoma je iterativan proces
koji ukljucuje razlicite varijacije sastavljanja, gdje se u svakom novom sastavlja-
nju genom poboljsava dok se ne dostigne zeljeni kvalitet. Poslije prvog koraka,
gdje se sastavljaju bazi¢ne sekvence (kontizi), prelazi se na povezivanje konti-
ga u duze segmente DNK (skaffolds) gdje se povezuju pojedini kontizi. Ideal-
no sastavljanje genoma ukljudilo bi svodenje genoma, a broj hromozoma koji
organizam posjeduje gdje bi svaki hromozom predstavljao linearnu sekvencu
bez prekida. Trenutno ovakva idealna sekvenca ne postoji ¢ak ni za genom Ho-
mo sapiensa. Medutim, treba teZiti ka $to pribliznijem dostizanju ovog stanja.

ANOTACIJA GENOMA

Jednom sastavljen niz nukleotida, koji predstavlja nase ,uputstvo za upo-
trebu”, treba anotirati, odnosno pro¢itati. Anotacija ima za zadatak prvo da
strukturno anotira genom, $to znaci da utvrdi koje su sekvence u genomu koje
su regulatorne (promotori, pojacivadi i intragenske sekvence) i koji djelovi ge-
noma kodiraju proteine, RNK koje ne kodiraju proteine, mikro-RNK i dru-
ge regulatorne RNK koje su otkrivene tek prije nekoliko godina. Staro uvje-
renje da ve¢ina DNK kod ¢ovjeka predstavlja ,,otpadnu DNK” se ispostavilo
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pogresnim posto sada znamo da se 87% genoma transkribuje i ovo je samo
pocetak otkrivanja novih mehanizama kako DNK funkcionise [8]. Kvalitet
anotacije genoma zavisi od kvaliteta sastavljanja genoma i od vrste koja je u
pitanju [7]. Ako postoji ve¢ sekvenciran genom srodne vrste, onda se anota-
cija pojednostavljuje posto se homologni geni izmedu dvije srodne vrste mo-
gu lakse ,,prepoznati” od strane anotacionog softvera. Medutim, ako je se-
kvenca genoma od nove vrste, gdje nema srodnog genoma, kao $to je bila nasa
prva sekvenca koprivinog preglia [9] gdje nije postojao genom srodne vrste
u okviru genomske baze podataka, onda je potebno razviti dodatne nadine
da anotacija bude kvalitetna, kao §to je, na primjer, sekvenciranje transkrip-
cionih profila pojedinih stadijuma razvi¢a ili tkiva koji empirijski potvrduju
transkribovanje pojedinih RNK koje je predikcioni softver teoretski odre-
dio. U procesu predikcije gena prvo je potrebno izdvojiti repetitivne sekven-
ce, sekvence transpozicionih elementata i sekvence niske kompleksnosti (mi-
ni i mikro satelite itd.) da bi anotacija mogla uspjesno da se izvede, posto ove
sekvence onemogucavaju uspjesno prepoznavanje bona fide gena.

Svaki dobro predviden gen model u sebi sadrzi transkripcioni pocetak, in-
trone i egzone sa svojim splajsing domenima, alternativne transkripte stvore-
ne od istog genai3’i 5 netransletirane regione. Mnogi kompjuterski progra-
mi se koriste za anotaciju genoma i oni evoluiraju veoma brzo tako da izbor
programa treba prepustiti bioinformati¢kom timu koji vrsi anotaciju. Na kra-
ju, u zavr$noj fazi anotacije genoma, potrebno je izvrsiti ruénu provjeru gen-
skih modela od strane eksperata za odredenu grupu gena. Na primjer, u ge-
nomu koprivinog preglja od 18,500 gena preko 7000 je ru¢no pregledano i
potvrdeno [9]. Tek ovako zavr$en genom se moze predati u bazu podataka i
podvrgnuti razli¢itim tipovima analize. To uklju¢uje determinaciju broja ge-
na, razli¢itih genskih klasa, komparativnu genomiku, gdje se genom date vr-
ste ili sorte uporeduje sa drugim vrstama i sortama $to sluzi za utvrdivanje
srodnosti i porijekla sve do postojanja spe¢ifi¢nih grupa gena koji omoguca-
vaju datom organizmu ili sorti da imaju spe¢ifi¢na svojstva (kao, na primjer,
sintezu specifi¢nih metabolita, otpornost na susu, moguénost da metaboli-
$u razli¢ite supstance itd.).

ZNACAJ GENOMIKE ZA VALORIZACIJU
PRIRODNIH RESURSA

Imajuéi na umu koliko je kompleksan proces sekvenciranja i analize ge-
) ) p p ) g
noma, postavlja se pitanje za $ta ova kompleksna analiza zapravo sluzi. Prvo,
ova analiza nam daje ,,uputstvo za upotrebu” svakog organizma i program
kako individualni organizmi funkcioni$u. Ova genomska znanja predstavlja-
g g Jap )
ju osnovu za ekonomiju znanja i bioekonomiju [10]. Ovo se moze ilustrovati
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¢injenicom da je ckonomska analiza projekta sekvenciranja ljudskog geno-
ma pokazala da se u USA svaki uloZen dolar u sekvenciranje ljudskog ge-
noma vratio, generi$u¢i ekonomski povraéaj sredstava od 141 dolara, uklju-
¢ujuéi ukupnu dobit za ekonomiju od 796 milijardi dolara, li¢ne zarade od
244 milijarde dolara i kreiranje zaposlenja od 3,8 milijardi godina zaposle-
nja [3]. Samo u 2010. godini porez koje su platile genomske kompanije dr-
zavi iznosio je 3,7 milijarde dolara i 2,7 milijardi poreza na lokalnom nivou,
$to zna¢i da se cio genomski projekat isplatio i preplatio od poreza za 2010.
godinu. Ovo znanje predstavlja osnovu za razvoj novih tehnologija, uklju-
¢ujuéi medicinu i zdravlje, poljoprivredu i industriju hrane, veterinarstvo,
industrijsku biotehnologiju, ekologiju i zastitu Zivotne sredine, sudsku me-
dicinu i sigurnost proizvodnje. Ova znanja su kreirala ¢itav niz genomskih
disciplina, integri$udi biologiju, informatiku i matematiku u ratunarsku bi-
ologiju i biologiju sistema. Tri osnovne grane genomike ¢ine: strukturna ge-
nomika (koja uklju¢uje mapiranje i sckvenciranje), komparativna genomika
(koja istrazuje diverzitet i evoluciju genoma) i funkcionalna genomika (koja
istrazuje funkciju gena u bioloskim sistemima). Na to se nadograduju nove
»OMICS” tehnologije, kao $to su proteomika (koja studira proteine), meta-
bolomika (koja istrazuje metabolite), transkriptomika (koja istrazuje RNK
u raznim tkivima). Nove aplikacije uklju¢uju arheolosku genomiku, gdje se
nasa istorija ,¢ita” kroz istoriju zapisanu u DNK, poljoprivrednu genomiku
i genomiku zastite Zivotne sredine.

ZNACAJ GENOMIKE ZA CRNU GORU:
PRIMJER GENOMIKE VINOVE LOZE

Na prvi pogled se ¢ini da Crna Gora, kao jedna mala zemlja, ne treba i ne
moze da ulaze u ovako slozenu disciplinu. Medutim, Crna Gora ima veliki
genetski diverzitet poljoprivrednih biljnih vrsta [11-17] i to zahtijeva inten-
zivno i stratesko ulaganje u genomiku, jer bez toga diverzitet i bogatstvo vr-
sta, koje Crna Gora ima, osta¢e neiskori$teno. Vrh ledenog brijega i potenci-
jal u ovoj oblasti otkriva do sada najveée genomsko istrazivanje u Crnoj Gori,
istrazivanje genomskog diverziteta vinove loze (projekat ,,Genetski diverzitet
vinove loze u Crnoj Gori”, 2014-2020) koje je realizovano izmedu ,,Planta-
za”, Ministarstva poljoprivrede i Ministarstva nauke Crne Gore i podrzano
od strane CANU, u saradnji sa vodeéim svjetskim Institutom za vinovu lo-
zu i vino (ICVV) iz La Riohe, Spanija.

Ovo istrazivanje, koje je opsirnije obradeno u ovom Zborniku, predstav-
lja polaznu tatku za dalju analizu koja ima potencijal da svrsta Crnu Goru
u znacajnu svjetsku vinogradarsku destinaciju, ali, takode, i da kreira nau¢-
nu i tehnolosku osnovu za eksploataciju ovih saznanja. Dosadasnji rezultati
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ovih istrazivanja su pokazali da, po strukturi pedigrea crnogorskih sorti vi-
nove loze, crnogorsko vinogradarsko-vinarsko podruéje ima sli¢nu strukturu
sa tradicionalnim vinogradarsko-vinarskim regionima Bordoom ili Burgun-
dijom u Francuskoj, gdje su takode individualne sorte kaberne frank ili pino
noar osnova lokalnih pedigrea, $to je karakteristika starih tradicionalnih vi-
nogradarskih podru¢ja. Centralna sorta, koja je roditelj brojnih vinskih sor-
ti u Crnoj Gori, je kratosija za koju je potvrdeno da ima isti genetski profil
kao zinfandel/primitivo/crljenak kastelanski [18]. Pored toga, sorta kratosi-
ja ima veliki diverzitet u Crnoj Gori [18-23], a brojni literaturni i istorijski
podaci, uklju¢ujudi i Statut grada Budve iz 1427. godine [24, 25], potvrduju
da je kratosija sorta koja je vjekovima gajena na nasem podrudju, $to sugeri-
Se i daje Crna Gora centar porijekla ove sorte [23]. Koriste¢i metode genom-
ske analize, komparativne genomike i genetske pedigre analize, u ovim istra-
zivanjima se pokazalo da Crna Gora ima 63 nepoznate sorte vinove loze (do
sada najviSe u okruzenju) i da je komparativnhom genomikom utvrden kom-
pletan pedigre ovih sorti i njihova genetska povezanost. Sekvenciranje geno-
ma sorte vranac je pokazalo njegovo porijeklo od oca sorte kratosija i maj-
ke sorte duljenga i otvara put genomici i metabolomici koje treba da utvrde
strukturu gena vranca i metabolite, kao sto su resveratrol i mnogi komplek-
sni polifenoli i tanini koji su specificni za ovu sortu. Kompletiranjem istrazi-
vanja dobijeni rezultati bi¢e publikovani u referentnim nau¢nim ¢asopisima.

Zahvaljujuéi ovim istrazivanjima, uz pomo¢ genomike Crna Gora je uspje-
la da sa¢uva sorte vinove loze od nestajanja (umnozene i kolekcionisane), da
utvrdi njihov pedigre i genetsku povezanost i obezbijedi razvoj autohtonog
vinogradarstva i vinarstva za sljedeée vjekove [25]. Pedigre crnogorskih sorti
ima veliki znacaj i za arheobotaniku koja sve vise izaziva paznju u najnovijim
istrazivanjima. Sa pedigreom crnogorskih sorti i brojnim arheoloskim nala-
ziStima iz grékog, rimskog i srednjovekovnog perioda, mogla bi se rekonstru-
isati genetska istorija crnogorskih sorti, $to bi predstavljalo jako veliki skok
za istoriju i genetiku vinove loze u Crnoj Gori i svijetu [25].

Biockonomija predstavlja odgovor na izazove drustva koji nas o¢ekuju u
buduénosti: sigurnost proizvodnje hrane, klimatske promjene, odrzivo raspo-
laganje resursima, kompetitivnost kompanija, otvaranje novih poslova i zavi-
snost od neobnovljivih resursa. U biockonomiji genomika igra kljué¢nu ulo-
gu, narocito u poljoprivredi, zastiti ¢ovjekove sredine i tehnologiji [10]. Crna
Gora je jedna od najbogatijih evropskih drzava $to se ti¢e biodiverziteta [26].
Narotito je veliki udio endemskih i reliktnih biljaka (koje se ne mogu na¢i
na drugim podrudjima) kao rezultat geoloskog refugijuma koji je ovaj pro-
stor imao u Evropi za vrijeme posljednjeg ledenog doba. Takode, ostaje nei-
strazen biodiverzitet mikroorganizama, od potencijalnih autohtonih kvasa-
ca za fermentaciju vina do razli¢itih mikroorganizama, koji imaju specifi¢ne
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enzime pogodne za razvijanje biotehnoloskih procesa i drugih vrsta mikro-
organizama. Genomska znanja o ovim mikroorganizmima su osnova za no-
ve industrijske procese na bazi rekonbinantne DNK gdje se novi proteini,
enzimi i materijali proizvode u bioreaktorima od strane mikroorganizama
koji se transformiu, na primjer, sa stranim genom od druge vrste koji ima
industrijsku primjenu. Ova tehnologija se uveliko koristi u farmakologiji za
proizvodnju vakcina i farmakoloskih produkata; medutim, njena primjena
se §iri za razlic¢ite tehnoloske procese [28]. Diverzitet ljekovitih biljaka i bi-
ljaka koje se mogu koristiti za nutriceutiku (zdravu ishranu i nove proizvode
koji uti¢u na prevenciju bolesti) su oblasti koje imaju veliki potencijal za ge-
nomska istrazivanja. Stoga, ulaganje u opsezne studije biodiverziteta i selek-
cija interesantnih kandidata biljaka i Zivotinjskih vrsta, koje imaju znacajna
svojstva za poljoprivredu, farmaceutsku industriju, biotehnologiju i o¢uvanje
¢ovjekove sredine, od velikog su znacaja za Crnu Goru. Na osnovu sekven-
ciranja genoma, geni za koje se pokaze da, na primjer, sadrze otpornost na
susu, slano zemljiste, koji proizvode odredene metabolite znacajne za farma-
kolosku idustriju se mogu patentirati i predstavljati osnovu za razvoj novih
tehnologija stvaranja biljaka otpornih na susu i pogodnih za gajenje na za-
slanjenim zemlji$tima ili novih ljekova. Jedan od takvih primjera je nase pa-
tentiranje gena za svilu koprivinog preglja koji predstavlja osnovu za razvoj
novih bio-nano-materijala [27], $to prije genomskog projekta i sekvence ge-
na za svilu preglja nije bilo moguée. Istrazivanje genetskog diverziteta vinove
loze predstavlja prvi ozbiljan korak i dobar primjer u aplikaciji genomike u
poljoprivredi Crne Gore. Medutim, razvoj ovih istrazivanja mora da bude u
velikoj mjeri prihvaéen kao strategija razvoja sa programima koji ¢e finansi-
rati istrazivanje, o¢uvanje i proucavanje biodiverziteta na genomskom nivou.
Ovo bi trebalo da bude fokus za potencijalne evropske projekte koji bi treba-
lo da imaju 4 cilja: 1) proucavanje genetskog biodiverziteta u Crnoj Gori, 2)
uspostavljanje saradnje sa vodeéim institucijama i firmama u ovim oblasti-
ma u Evropi i svijetu (genomika, farmakologija, poljoprivreda, nutriceutika
itd.), 3) obulavanje crnogorskih stru¢njaka u ovim oblastima, 4) otvaranje
institucija i radnih mjesta u Crnoj Gori koje ¢e biti nosioci ovih projekata u
kontekstu partnerstva izmedu drzavnih i privatnih institucija. Uspostavlja-
nje biotehnoloskog parka, koji bi bio fokusiran na pretvaranje nau¢nih ot-
kri¢a u potencijalne nove proizvode i usluge, bila bi sljedeéa karika u uspo-
stavljanju ekonomije znanja, bazirana na ekologiji, biodiverzitetu i genomici.
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THE SIGNIFICANCE OF GENOMIC TECHNOLOGIES IN
EXPLORATION AND VALORIZATION OF GENETIC
DIVERSITY IN MONTENEGRO

Summary

Bioeconomy approach is an answer to the challenges of the society that we expect
in the future: food production, climate change, sustainable resource management,
competitiveness of companies, new jobs opening and dependence on non-renewable re-
sources. One of the key points in this concept is genomics knowledge and technologies
that are developed on the basis of DNA sequencing. The true comprehensive genomic
research in Montenegro, directed at the genomic research of the genetic diversity of
grapevine, revealed 63 unknown varieties and made pedigrees of their genetic relation-
ships, showing that Montenegro is an old viticultural region with a genetic structure
of varieties similar to traditional regions in France and Spain. This outstanding dis-
covery opens the door for the expansion of biodiversity research in Montenegro and
its valorization with genomic technologies. In this paper we summarize approaches to
sequencing, assembly and annotation of genome and applications of genomic technol-
ogies as promissing direction for development of Montenegrin bioeconomic strategy.

Key words: genome sequencing, agriculture, grapevine, diversity, intellectual pro-
tection, technology development
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