Genomi di pianta sequenziati

Arabidopsis thaliana (Eukaryota) back to top
This was the first plant to be sequenced and is considered {he species for

investigating plant genetics. A member of the mustard family, the plant is popular
among researchers because it grows in small spaces, lives about sioweeks, and has a
small genome.

» Sequenced by: The Arabidopsis Genome |nitiative Abstract

» Felated GMMN articles:

Paranoid but Popular: Mutant mouse-ear cress offers insight into natural plant resistance
Clickable genomics: Plans for vitual plant posted

SHATTERPREOOF genes in Arabidopsts are good news for agriculture

What makes plants arow? The Arabidopsis genome Knows

» Image: Peggy Greb/USDA,

Oryza sativa (Eukaryota) hack to top
A food staple for much of the world's population, rice comes in different

varieties. Twao strains were sequenced in 2002, the japonica (popular in Japan) and the
inchica (groven in China). An international consortium is warking on a third rice genome
sequence that will be the gold standard.

» oequenced by Syngenta and Myrniad Genetics O sativa L. ssp. indica Abstract

avngenta O satva L ssp. fapomica Abstract

» Related GMNM article:

Two Groups Segquence Rice: Combining draft sequences may accelerate completion of finished

fenome
» Image: Photo by Ma Liwen, Courtesy of Qiu Baoking. (Sclence)




2000: Inizia | O edella genomica funzionale .
Il primo genoma di una pianta superiore e
sequenziato completamente

articles
]

Analysis of the genome sequence of the
flowering plant Arabidopsis thaliana

The Arabidopsis Genome Initiative*

* Authorship of this paper should be cited as “The Arabidopsis Genome Iniative’ A full list of contributors appears at the end of this paper




Arabidopsis thallana

Arabidopsis thallana e una piccola
¥ angiosperma che viene usata come
organismo modello nella biologia vegetale.

Arabidopsis e un membro della famiglia
delle Brassicaceae

*

Questa pianta nonhau n 60 i mp oagrioreomizaama offre
Importanti vantaggi per quel che riguarda la ricerca di
base, in particolare per|l 0 at t r idbfunzionioan geni



| vantaggil apportat.i dal | O0us:

AGenoma piccolo distribuito su 5
cromosomi (114.5 Mb/125 Mb
total) e diploide

AUn ciclo vitale molto rapido (circa
6 settimane dalla germinazione al
seme maturo)

AES in grado di prc
e non richiede molto spazio per
essere coltivata

MPuod essere trasformata utilizzando
|l a tecnol ogi a del

ADisponibilta di mutanti!!







Distribuzione geografica delle sottospecie di Arabidopsis
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Gengraphical distribution of ecotypes of Arabfdapsfs thafiana (L) HEYNH.

Ampia variabilita raccolte circa 300 varieta, molto utili per la genomica
funzionale, comprensione a livello molecolare di molte caratteristiche
fenotipiche



A Arabidopsis thallana € un 01 mp o sistema medello per
identificare geni e determinare la loro funzione. (é).

A La regione sequenziata comprende 115.4 Mbp delle 125 Mbp che
costituiscono i | SuUo genoma. (e

Il genoma contiene 25,498 geni che codificano proteine
A apparteneti a 11.000 famiglie, mostrando una diversita
funzionale comparabile a quella di Drosophila e C.elegans( é ) .

e il primo genoma sequenziato di una pianta e fornisce le basi
A per comparare processi conservati in tutti gli organismi
eucarioti .

Permettera di identificare le funzioni di geni specifici per le
A Dpiante e individuare geni importanti per il miglioramento delle
piante di valore commerciale



Duplicazioni segmentall

5 M 10 Mb 15 M 20 Mb 25 M 30 Mb
I I I I

1 1 1 1 1 1 1 1 1
5 Mb 10 Mb 15 Mb 20 Mb 25 Mb 30 Mb

Duplicazioni segmentali intercromosomiche (60 %)

Loattorcigliamento indica che | event c

unoi nver si one

Le regioni duplicate non contengono

(mutazioni, delez. ecc.)

nec



Alcune caratteristiche dei tre genomi presenti in Arabidopsis

Table 4 General features of genes encoded by the three genomes in
Arabidopsis

Mucleus/cytoplasm Flastid Mitochondna

Genome sire 125Mb 154 kb 67 kb
Genoame equivakent/cel 2 RED 26
Duphcation 60% 17% 10%
Murmber of protein genes 25498 [t 55
Gene order Variable, but syntenic Conssrved Variable
Density 4.5 1.2 B6.25
(kb per protein gene)

Average coding length 1,200 nt S0t sa0nt
Genes with intrans 9% 15.4% 12%
Genes/pseudogenss 10,03 1/0 1/0.2-0.5
lransposons 14% 0% 4%
% of total genome size)



Il manifesto sottoscritto dai maggiori ricercatori
coinvolti nel settore della biologia vegetale

Editor’s Choice

National Science Foundation-Sponsored Workshop Report:
“The 2010 Project”

Functional Genomics and the Virtual Plant.
A Blueprint for Understanding How Plants Are
Built and How to Improve Them

Joanne Chory', Joseph R. Ecker', Steve Briggs, Michel Caboche, Gloria M. Coruzzi, Doug Cook,
Jeffrey Dangl, Sarah Grant, Mary Lou Guerinot, Steven Henikoff, Rob Martienssen, Kiyotaka Okada,
Natasha V. Raikhel, Chris R. Somerville, and Detlef Weigel



MISSION STATEMENT

To exploit the revolution in plant genomics by
understanding the function of all genes of a reference
species within their cellular, organismal, and evolu-
tionary context.

Il progetto 2010 ha lo scopo di comprendere la funzione di tutti |
25,000 geni identificati nel genomadi Arabidopsis é

Il fine ultimo del progetto e conoscere ogni aspetto molecolare
dello sviluppo di una pianta, al punto tale da poter simulare la

crescit”™ di una pianta virtual eée

eAll a fine saremo in grado di pr
appartenenti a specie di interesse agronomico, attraverso Il
confronto delle loro sequenze




6.

Quando la funzione di tutti i geni sara nota saremo in grado di:

1.

. Predictable outcomes to directed experimental

genetic changea 2

Directed genetic changes that accelerate domes<*

tication of wild species.

. Facile genetic mampulatmn that ensures main-

tenance of, and expansion of germplasm bases.

A description of the underlying mechanisms o8.
heterosis, and the ability to use this phenome; il

non more effectively.

. Enhanced understanding of the genetic basis of

phenotypic plasticity, which will have a pro,

found impact not just in plants, but also in™

animals, including humans.
Knowledge of the minimum gene set required
for plant life.

. Understanding of the genetic basis of plant evo§

lution, which will enrich our understanding of
the diversity of life on earth.

. An understanding of interactions between

plants and other organisms in their environ-
ment, up to the level of ecosystems.

predire gli effetti di una qualsiasi modificazione

genetica

modificare a nostro vantaggio specie

selvatiche

Mant enere ed

germoplasmi

comprendere i meccanismi alla base del

fenomeno indicato come Eterosi

espander e |

comprendere le basi molecolari alla base della

plasticita dei fenotipi

conoscere il minor numero di geni necessari

alla vita della pianta

comprendere | e

bas:i

gene

comprendere le basi molecolari delle interazioni

tra le piante ed altri organismi



CONFRONTO TRA ACCESSIONI DI ARABIDOPSIS

COLUMBIA
LANDSBERG ERECTA

cambiamenti nella microstruttura dei genomi, frequenti
| polimorfismi in regioni codificanti e non codificanti

CONFRONTO TRA ARABIDOPSIS E ALTRE BRASSICACEAE

Arabidopsis Contenuto simile di geni e stessa organizzazione
Capsella rubella =) del genoma (duplicazioni)
Allineamenti di frammenti genomici e EST

Arabidopsis —) Maggiori divergenze, la poliploidia in Brassica ha
Brassica oleracea portato ad una rapida evoluzione del genoma



IDENTIFICARE LA FUNZIONE DI UN GENE

La vastit~™ del umer o di sequenze o0g9ggli
| | e

n
ricerca verso | 0identi ficazione de f

In un genoma completamente sequenziato non si sa, dalla sequenza semplice,
guali siano i geni e quali siano le loro funzioni.

Lo scopo finale della genomica funziona e la definizione del rapporto esistente

tra gene e fenotipo:

non e sufficiente definire la funzione
biochimica di ciascuna sequenza proteica ma
e comungue necessario definire le interazioni
tra i diversi prodotti genici



Come s |l ndi vidua un gene e | a prot
di una sequenza genomica

ASi utilizza la sequenza genomica per individuare le molecole di cDNA o anche
ESTs (Expressed sequence tags) corrispondenti

CERES-148 Arabidopsis thaliana cDMA clone 120503 Sapos, mRNA seguence

2 yrGATE Annotations =) .
At-Genbank mRNA E
o

At-EST ALEI52520.1

At-PUT
At-Probe

51970953

42459645

34365754

|

SA544070 26020125 S605447E

t
&727T45 &5947725 5729725

i

E7IE005

59259415

SETETIE

32EETEES

PUT-152a-Arabidopsis_thaliana-30

- L]
2453F0_at 22131357 24E330_at 161531229
-
248339_at 14331 3PRE359_at: 1151567
[ -
245339_at15221585 245339 _at1405:701
L]
243339_at 12211347
-
248359_at 14761459
-
248359_at 12741199
[
24BIFI_at 14051461
-

jdb.org/AtGDB-cgi/getRecord. pl?dbid= 1&resid=0&chrUID=696548
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Come si i ndividua un gene e |l a prot
di una sequenza genomica

ASi utillizza la sequenza genomica per individuare le molecole di cDNA
corrispondenti

£Si utilizza la sequenza della molecola di cDNA per suddividere la sequenza
genomica in esoni (sequenze codificanti) ed introni (sequenze non codificanti)

Meccanismo dello splicing degli infroni

| Introne | "
. £

Introne

RNA-immaturo

b

- RNA-messagero

hup:’f"‘m.ﬁtéﬁ




O

Come si individua un gene e la proteina da esso
codi ficata all ol nterno di

Si utillizza la sequenza genomica per individuare le molecole di
cDNA corrispondenti

Si utilizza la sequenza della molecola di cDNA per suddividere la
sequenza genomica in esoni (sequenze codificanti ) ed introni
(sequenze non codificanti )

Al | 01 rdell@ seguenza di cDNA si individuano il codone di
inizio della traduzione (AUG) e il codone di stop (UAA, UAG,
UGA) cioe la CDS

La traduzione della sequenza CDS risultera in una sequenza a.a.

Il confronto della sequenza aminoacidica con altre sequenze
proteiche pu, permettere | 01l ndi vi
proteina in esame

d



In Arabidopsis

La funzione del 69% dei geni e stata identificata per
6omol ogiad o O0similarit”™06 co

Solo il 9% e stato caratterizzato sperimentalmente

Molti fattori di trascrizione in Arabidopsis hanno avuto
undoevoluzione 1 ndi pencdecarioe d

Il genoma presenta piu omologia con quello di
organismi pluricellulari che non con il lievito
(trasduzione del segnale, comunicazione cellulare)



Classificazione dei geni di Arabidopsis in categorie funzional

Cell growth, cell division
a /- and DNA synthesis

Transcription Cell rescue, defence,

cell death, ageing

Metabolism

Cellular
communciation/
signal transduction

Protein destination
Intracellular transport

Unclassified
Cellular biogenesis

|| Transport facilitation
l | “Energy
l l—Protein synthesis

L lonic homeostasis

Quasi la meta dei geni di Arabidopsis sono stati classificati
come codificanti per proteine sconosciute.



Come si identifica la funzione di un gene codificante
una proteina annotata come sconosciuta:

» Trascrizione del gene (a quale stadio? in quale tessuto? da quale stimolo?)

EG ragi
processi simili

l Se | 0espressi

onevol

e pensar e

Si puo pensare che quei geni siano coinvolti ad esempio nella difesa
dal | 6attacco

ristagno, salinita ecc.
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http://www.biomedcentral.com/1471-2229/8/22/figure/F4?highres=y

Come si identifica la funzione di un gene codificante
una proteina annotata come sconosciuta:

» La proteina (quanto e abbondante? In quale compartimento cellulare si
trova?)

Non sempre esiste una correlazione lineare tra quantita di trascritto e
- guantita di proteina. Conoscere la quantita della proteina e molto piu
Informativo

» Le proteine sono inoltre localizzate in diversi compartimenti cellulari
La localizzazione intracellulare e essenziale per definire la sua
funzione.

La Proteomica consente di identificare eventuali modificazioni post
» traduzionali permettendo di individuare meccanismi regolativi
del |l 6atti vit™ proteica



Come si identifica la funzione di un gene codificante
una proteina annotata come sconosciuta:

Q
U & Energy and Carbon
G 4 ¥ Metabolism

m e t a b 0 I i t i ) i n q u a' n t O Qs;:t IDt:; 0 d O ",f RV (1?gen95[llular!ommmatlo§'
» deIIe proteine e quindi dei geni, possono i by @ R

mechanism (4 genes)

essere considerati come una sorta di collante PN
tra il gene ed il fenotipo myier L PN
/ST SN S
Il regno vegetale & in grado di produrre una (g";? ‘ fo | oy
guantita enorme di metaboliti che oscilla tra le anff\'},iﬁfg‘n“;??g;f:s)
» 90,000 e 200,000 molecole, ognuna con le —— @ ———O

proprie caratteristiche fisico-chimiche

Analizzare le possibili varazioni nella composizione dei metaboliti a seguito
» di una mutazione o di un qualsiasi tipo di stress € essenziale per
| 6attri buzione della funzione a detern

» La METABOLOMICA e la tecnologia deputata a rispondere a questi quesiti



Loomol ogi a non sufficiente per cono

tracciare un percorso dal gene alla sua funzione

La dimostrazione ultima del rapporto tra un gene ed il suo
fenoti po pu, essere ottenuto solo t

Dal fenotipo per caratterizzare
le differenze genetiche

TXDOH g LO JHQRWLSR™™ FLRq
guale e la sequenza del gene

mutante che causa questo

fenotipo mutante?

Dalla sequenza del gene
alla sua funzione

si parte dal gene di cui si vuole
studiare la funzione

34 XDOH g OTDOWHUD]JLRQH
fenotipica che ne deriva dalla
PXWD]JLRQH"’



