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La vida al nostre planeta ha anat evolucionant des de I’aparici6 dels
organismes més senzills, sotmesa a un degoteig constant de canvis i
innovacions, que han contribuit a la impressionant complexitat i di-
versitat que coneixem avui en dia. Mentrestant, la curiositat dels és-
sers humans per a resoldre els fonaments biologics que han permeés
laparici6 d’aquestes innovacions, aixi com el seu significat evolutiu,
no han fet més que créixer. Per a entendre com s’organitza la vida,
pero, necessitem coneéixer en profunditat com funciona I'engranatge
molecular que ens pot donar accés al seu codi secret, el genoma.

Vivim en un present de grans avengos tecnologics en tots els am-
bits i, especificament, en les ciéncies de la vida, entre els quals els dedi-
cats al desenvolupament de noves tecniques de seqiienciacié del DNA.
Més que mai, ens podem permetre plantejar-nos estudiar detallada-
ment els racons més inaccessibles del genoma eucariota, intractables
fins ara. A més, necessitem coneixer, quantificar i catalogar la biodi-
versitat actual, ja que sols aixi podrem comengar a pensar a mitigar
I'emergeéncia global que genera I'activitat humana, responsable de la
pérdua d’habitats i de moltes de les espécies que hi viuen.

La revolucié genomica actual ha propiciat la creacié de consorcis
internacionals com I’Earth BioGenome Project (EBP), que neix amb
I'objectiu comu de seqiienciar aproximadament dos milions de plan-
tes, animals, fongs i organismes unicellulars eucariotes. La creaci6
d’una gran biblioteca digital de genomes de referéncia sera d’'una im-
portancia enorme per a controlar i protegir els ecosistemes i els serveis
que proveeixen, pero també per a fer front a la propagacié de pato-
gens, entre altres funcions. La iniciativa catalana per a 'EBP (CBP),
impulsada per I'Institut d’Estudis Catalans, té per objectiu contribuir
aaquest gran cataleg internacional amb I'estudi d’espécies d’interés en
els territoris de llengua catalana. En aquest volum, presentem un re-
cull de treballs liderats per investigadors i investigadores associats a
aquesta iniciativa, que ens mostren, entre d’altres, alguns dels avengos
tecnologics més recents en la seqilenciacié gendmica, contribucions a
Ielaboraci6 de catalegs de recursos genomics i 'estudi dels mecanis-
mes moleculars responsables de la diversitat genomica que coneixem
actualment, tot posant en rellevancia les seves implicacions a escala
evolutiva i el seu impacte en la societat.
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Les técniques de seqiienciacié massiva, tant de seqiiéncies curtes (el ma-
xim exponent de les quals son les plataformes Illumina) com de seqiién-
cies llargues (les plataformes de Pacific Biosciences —PacBio— i d’Oxford
Nanopore Technologies —ONT— sén les més conegudes), en combina-
cié amb les tecniques de captura de la conformaci6 dels cromosomes
(Hi-C), han permes caracteritzar el genoma d’un organisme, cromosoma
a cromosoma i de telomer a telomer. Durant molts anys, 'accés a aquest
tipus de tecnologies s’ha centrat en 'estudi d’organismes model, en hu-
mans, atesa la gran inversié economica que portava associada aquesta
recerca. Sens dubte, la proliferacio de plataformes de seqiienciacié i de
técniques moleculars ha abaratit els costos de produccié de dades geno-
miques considerablement, i 'ha fet molt més accessible a la comunitat
cientifica i, consegiientment, ha obert un ventall incomparable d’oportu-
nitats per entendre com mai abans hauriem pogut imaginar la biodiver-
sitat que ens envolta. En parallel, la produccié massiva d’'un volum de
dades gendomiques ha requerit una millora considerable de la logistica i la
manipulacié d’aquestes dades. Els avencos, en aquest sentit, també han
sigut for¢a importants, amb el desenvolupament d’un gran nombre
d’eines i de fluxos de treball bioinformatics. Actualment, la computacié
d’alt rendiment en cldsters i superordinadors esta en evolucid constant,
cosa que permet processar de manera molt més eficient aquestes dades
massives. Les condicions son, sens dubte, les ideals per expandir el nostre
coneixement de la genomica dels organismes, més enlla d’un grapat d’es-
peécies, al conjunt de la biodiversitat.

Un dels projectes amb més repercussié mundial ha estat la seqiien-
ciacié del genoma huma, els resultats del qual ofereixen un marc incom-
parable per coneixer a fons com funciona el nostre organisme i que ha
suposat grans avenqos i aplicacions en els camps de la medicina i 'evolu-
cio, entre altres. Nosaltres, perod, som solament una petita fraccié de 'en-
torn, una peca més de I'engranatge global. No obstant aixo, hem influen-
ciat en gran manera la dinamica global del planeta, i ara vivim en un
present en qué cada vegada som més conscients de la influéncia del canvi
climatic a les nostres vides i de 'impacte devastador que té en el conjunt
de la biodiversitat que ens envolta. Shan engegat multitud de projectes
per a la seqiienciacié de genomes complets de tots els organismes cone-
guts i els que encara ens queden per coneixer. Les repercussions d’aques-
tes iniciatives i d’aquests consorcis ja son massives. Més enlla del saber
per saber, I'is d’eines gendmiques té un potencial critic per a la com-
prensio dels mecanismes que governen 'origen i el manteniment de la
biodiversitat, en aquest nostre moén canviant, i podran proporcionar-nos

les eines necessaries per mitigar els efectes nefastos del canvi global.
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