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L'12SysBio (CSIC-UV) participa en la
sequenciacié completa del genoma de la
vinya i ajuda a dissenyar la vinya del futur

® S'ha aconseguit completar les versions 4 i 5 del genoma de
referéncia de la vinya en les quals es troben gens relacionats amb la
resposta a l'estrés per plagues o per la falta d'aigua

= E| Jardi Botanic de la Universitat de Valencia ha acollit aquesta
setmana, des del dilluns fins hui dimecres, la reunié anual de
Grapedia, organitzada per Tomas Matus, investigador de I'l2SysBio

Una investigacié internacional en la qual participa I'Institut de Biologia Integrativa de
Sistemes (12SysBio), centre mixt del Consell Superior d'Investigacions Cientifiques (CSIC)
i la Universitat de Valéncia, aconsegueix completar les versions 4 i 5 del genoma de
referencia de la vinya (vitis vinifera) en les quals es troben una gran quantitat de gens
relacionats amb la resposta a l'estrés per plagues, per la falta d'aigua o gens
determinants de la capacitat aromatica dels fruits. La informacié obtinguda permetra
dissenyar la vinya del futur més resistent al canvi climatic que amenaca greument a la
industria del vi. Aquests treballs han sigut publicats en les revistes Horticulture Research
i G3 Gens|Genomes|Genetics.

Si bé la seqglienciacié de la vinya es va completar, per primera vegada, en 2007, aquesta
primera versio i les que li van seguir estaven incompletes, amb moltes regions encara
desconegudes. Molts d'aquests fragments del genoma, que ara han sigut correctament
assemblats, corresponen a regions centromeriques i teloméricas (és a dir, del centre i
els extrems dels cromosomes), que estaven constituides d'un considerable nombre de
repeticions que feia dificil la seua lectura, motiu pel qual no es tenien en versions
anteriors del genoma.

Comptar amb la millor versié d'un genoma obri les portes a conéixer el 100% dels gens
d'una espécie. Ara, i gracies a aquesta investigacio, es podra estudiar la funcié de tots
ells i es podra associar a caracters d'interés per a la industria vitivinicola, mitjancant la
utilitzacié d'eines de la biologia computacional. En aquest sentit, la millora genética,
mitjancant métodes tradicionals (breeding), també es veura afavorida.
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Versions 4 i 5 del genoma de la vinya

La versié 4 del genoma va demostrar el pedigri del cultiu utilitzat anomenat PN40024.
Inicialment es creia que corresponia a la varietat Pinot Noir, creuada nou vegades per
endogamia, |'analisi gendmica posterior va demostrar que era en realitat la varietat
Helfnsteiner (un encreuament entre Pinot Noir i Schiava Grossa). Aquesta versié també
va permetre generar un recurs molt valorat: una anotacio de tots els gens del genoma
manualment curada per membres de la comunitat cientifica. Amb la versié 5 del
genoma, podem dir hui que tenim la seqliéncia completa del genoma de la vinya.

La tecnologia emprada es basa en la seqlienciacié de fragments llargs (long read
sequencing). Es tracta d'una técnica de sequienciacié d'ADN que permet seqlienciar
fragments d'ADN molt més llargs que els métodes tradicionals de seqlienciacié de
lectura curta. Mentre que la versié 4 utilitza la tecnologia estandard de PacBio de
seqléncies llargues, la versié 5 utilitza la tecnologia HIFi o d'alta fidelitat. Les lectures
HiFi es produeixen utilitzant la manera de seqlienciacié per consens circular en els
sistemes de lectura llarga PacBio. Les lectures d'alta fidelitat proporcionen una alta
resolucié amb una precisié de lectura d'una sola molécula del 99,9%.

Projecte COST Grapedia

Els dos treballs cientifics han estat desenvolupats en el marc del projecte COST Grapedia,
una base de dades federativa proposada com una plataforma d'accés obert destinada a
abordar els desafiaments en l'accés i utilitzacido de les dades genétiques, dmics i de
fenotipat relacionats amb la vinya. José Tomas Matus, investigador del Programa Ramén
y Cajal de la Universitat de Valéncia i I'12SysBio (CSIC — UV), és el coordinador d'aquesta
iniciativa financada per I'Oficina Europea COST (Cooperation in Science and Technology).

El Jardi Botanic de la Universitat de Valéncia ha acollit aguesta setmana, des del dilluns
fins hui dimecres, la reunié anual de Grapedia, organitzada pel cientific de I'12SysBio.
Investigadors internacionals que han contribuit al projecte i amb valuosa experiéencia
sobre bases de dades i dades FAIR s'han donat cita en un esdeveniment que ha tingut
accés lliure i s'ha pogut continuar en linia.

Els autors d'aquestes dues publicacions cientifiques formen part d'un consorci format
per diversos instituts, que inclouen, a més de I'12SysBio, I'Institut Nacional per a la
Investigaciéo Agronomica de Franga (INRAE, per les seues sigles en francés), I'Academia
Xinesa de Ciéncies Agricoles, i el Centre d'Investigacid i Tecnologia Agroalimentaria
d'Aragd, entre altres.

Més informacié de Grapedia: https://grapedia.org/annual-meeting/
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