Névényi genomika

Bevezetés - mi is a genomika?
Novényi genomok szervezddése
No6vényi genomprogramok

Noévényi genomszekvencidk néhany alkalmazdsa (6sszehasonlito
genomika, génizoldlds, translational biology - from model to crops)



Genomika - bevezetés I.

Genom: - a haploid kromoszémadllomdny géntartalma (Hans Winker német botanikus, 1920)
- egy organizmus teljes 6roklédé informacidja

Genomika: - "mapping, sequencing and characterizing genomes” (Thomas Roderick, 1986)
- egy organizmus teljes orokité anyagdnak (nukledris, mitokondridlis, kloroplasztisz DNS-ének),
genomszerkezetének és vdltozatossdgdnak vizsgdlata és elemzése

Funkciondlis genomika - a gének osszességének, vagy egy-egy csoportjdnak a vizsgdlata nagy
dteresztéképességli kisérletekkel, amelyek vagy a genomszekvencia alapjdn lettek megtervezve
(microarray, SNP), vagy amelyekhez szekvendldst haszndlnak (ChIP-seq, RNA-seq, sRNAseq,
methylome, stb.)

- genom léptékd bioldgia (nagyobb léptékid DNS, expresszids vagy fehérje vizsgdlat) <->
klasszikus molekuldris bioldgia

Vizsgdlatok DNS (strukturdlis genomika), RNS (funkciondlis genomika), fehérje (proteomika) és
anyagcsere termékek (metabolomika) szintjén - nem teljesen pontos (Isd. pl. SNP analizis -
funkciondlis genomika)

http://genomika.blog.hu/



Genomika - bevezetés IT.

Ujszerd megkdzelités: a teljes genomok ismerete és vizsgdlata nagy mennyiségli bioldgiai
informadciot eredményez

Ennek az informdcidnak a kiakndzdsa mds szemléletet és (j médszereket igényel

Paradigmavdltds a kutatdsban:
- Klasszikus tudomadnyos kutatdsi modszer hipotézis alapu
- Genomika - adatalapd kutatds
+  kisérletek megtervezése a fenotipus alapjdn

adatgenerdlds

adatfeldolgozds, szisztematikus analizis

Gj hipotézisek feldllitdsa

hipotézis igazoldsa kisérlettel

Alapok:
- Metodikai hattér kibdviilése: (j generdciés szekvendldsi médszerek, nagy volumen
vizsgdlati metddusok, eljdrdsok (pl. microarray/gén-chip)
- Genomszekvendldsi projektek (tobb szdz élélény teljes genomja ismert, és a lista
folyamatosan bévdil)

- Bioinformatika - hagy mennyiséql adat kezelése
- Uj eredmények kinyerése és megjelenitése
- egyeldre lemaraddsban a metodikai fejlesztések mogott

(szlik keresztmetszet)



Novényi genomok szervezodése I.

* eukariota genomok szervezédése komplexebb a prokariota genomokéndl
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Novényi genomok szervezodése IT.

~ 75 M ev

szervezddés: \{

- kromoszémdkba .darabolva” (4 - 224)
relative vagy ténylegesen alacsony géndenzitads

intronok (torzsfejlddéssel parhuzamosan szamuk és
méretiik/sejt novekszik)

duplikdciék (WGD, géncsalddok, pszeudogének, nagy
géncsalddok, kromoszéma szegmentek) )
- poliploidia ~ 150 M ev
- (retro)transzpozonok (gypsy/copia-like)
- repetitiv szekvencidk, mini/mikro szatellit szekv.
- mtDNS (200 - 2500 kb novényekben)

'




Noévényi genomok szervezodése ITI.

* novényi genomok osszetettebbek (3 genom)

- kloroplaszt genom (10 - >100 kdpia/sejt, 60-100 génszdm/mol., 120-160 kb)
- genomméretek (Mb)
sejtmag (Mb) kloroplaszt mitokondrium

Arabidopsis thaliana 125 0,156 0,370
Kukorica (Zea mays) ~ 2500 0,136 0,570
Lébab (Vicia faba) ~ 14000 0,120 0,290
Human ~ 3000 - 0,016

- Génduplikdciok/géncsalddok (tandem duplikdcié, athelyezédés, szegmentdlis duplikdcid, teljes genom duplikacié (WGD)

Proportion of genes in different organisms present as either singletons or in paralogous families.

Species Mo of genes® Unigue gene families containing
1 2 3 4 = >3 member
H. influenzae 1,587 88.8% 5.8% 2.3% 0.7% 0.0% 1.4%
5. cerevizize 5,105 FL.4% 13.8% 3.5% 2.2% 0.7% 8.4%
D, melanogaster 10,736 F2.5% 8.5% 3.4% 1.9% 1.6% 12.1%:
C. elegans 14,177 55.2% 4.5% 1.6% 24 .0%
Arabidopsis 11,601 35.0% 12 5% 7.0% 4, 4% 3.6% 37.4%
G.max (soybean) 201 35.0% 25.0 %o 10.4% 1I] 404 4.5% 15%
* The number of genes in the genomes of Haemophiius influenzas, 5. mremwosophn’a C, elegans, Arab e and Gycine max that were present

either as singletons or in gene families with two or more members were listed. To be grouped in a gene family, two genes had to show similarity
exceeding a BLASTP value E,10 -20 and a FASTA alignment over at least 20%aof the protein length or hybridize at 65 C and 0.1 M ionic strength (Tm -
253, In column 1, the number of genes that were unique plus the number of gene families were listed, Columns 2 to 6 give the percentage of genes
present as singletons or in gene families of n members (from TAIR 2000),

Shopinski et al. Plant Methods 2006 2:20 doi:10.1186/1746-4211-2-20

- Poliploidizdcio



Novényi genomok szervezodése IV.

- Fiktiv példa genomméret novekedésre A" gén exonjai

Arabidopsis (125 Mb, ~ 26 000 gén) - L BT T o B B

intronok
m-n—n—muf ........... E-Fo o g ool § B
kukorica (2500 Mb, T
~ 58 OOO gén ) franszpozon gének kozotti szakasz

DDDIDDH ......... D ........... D ......... D ............ DDD ....... ><DDD ..... D ....... HID

- repetitiv szekvenciak

tandem ismétlédés o) —
forditott ismétlédés —:><:|—




Novényi genomok szervezédése V.

- Konkrét példa genomméret novekedésre
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Névényi genomok szervezédése V. Kromoszémakészlet
tobbszorozodése (poliploidizacio)

- alloploidia: genetikailag elhatdrolhaté kromoszomdk,
pl. blza allohexaploidia (AABBDD) vagy Brassica
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Noévényi genomok szervezoédése VI. Poliploidizdcid

- autoploidia: egy alap-kromoszémakészlet sokszorozéddsa,
pl. tetraploid lucerna és burgonya

Aversano et al. 2012

Solanum commersonii

J — lr Medicago sativa ssp. coerulea/
@ M. sativa. ssp. sativa




No6vényi genomok szervezédése VII.

Relativ genomméret

Moha
Rizs

@

@
Sorghum @ S ‘
Léhere ‘ Arabidopsis

Key:

Human

Paradicso

Szoja ‘
Repce ‘
Burgonya ‘ repeti tiv
Lolium

Kukorica

valuable

Blza genespace

“junk” DNS

Legkisebb genom: Genlisea aurea (rovarevg) 63 Mbp

Legnagyobb genom: Paris japonica 148000 Mbp,
8n=40 (négy faj allopoliploid hibridje)

Legkisebb publikdlt genomszekvencia: rovarevd
renceféle (Utricularia gibba) 82 Mbp,

Legnagyobb publikdlt genomszekvencia: norvég
lucfenyé (Picea abies) 19 600 Mbp

Egyéb nagyméret( publikdlt genomszekvencia:
kukorica - 2300 Mbp

Paprika - 3300 Mbp

Atlagos névényi genomméret: 480 Mbp



Noévényi genomok szervezédése VIIT.

+  Legkisebb publikdlt genomszekvencia: rovarevé
renceféle (Utricularia gibba) 82 Mbp,

+  Legnagyobb publikdlt genomszekvencia: norvég
lucfenyd (Picea abies) 19 600 Mbp

Genome size (Mb)
20,000

18,000
16,000
14,000
12,000
10,000

B Genome Size (Mb)

Tarktas et al. 2015



A genomanalizis fobb Iépései

+  Novényi genomprogramok (.mint az dllatok esetében csak kicsit mdshogyan és lassabban)

- novényi alapanyag: referencia faj/vonal, beltenyésztett vonalak, mutdnsgyijtemény, természetes
ésvad vdltozatok, stb.

- DNS-szint(i vizsgdlatok:  genetikai térképezés
fizikai térképezés

genomszekvencia meghatdrozdsa, 0sszeszerelése

genomszekvencia analizise (kédolé és nem kdodold gének, génannotdcio,
ismétl6dé szekvencidk, SNP, 6sszehasonlité térképezés,
duplikdcidk azonositdsa, stb. )

- RNS-szint( vizsgdlatok: EST szekvendlds, teljes cDNS szekv./RNAseq, alternativ splicing,
microarray/gén-chip, génatlasz

- fehérjeszint( vizsgdlatok: lokalizdcid, ChIP, fehérje-fehérje interakcidk vizsg., teljes fehérje
osszetétel, fehérje komplexek vizsg., poszttranszldciés médosuldsok

- funkciondlis vizsgdlatok: loss-of-function technikdk (mutdcié, TILLING, RNAi)

episztdzis vizsgdlatok (gének ill. géntermékek hierarchidja), szabdlyozds vizsgdlata

gain-of-function technikdk (ha van ra lehetéség)
- metabolika: nagyléptéki anyagcsere vizsgdlatok, kémiai . fingerprint”
- funkcindlis génannotdcié: ismeretlen gének funkcidjdnak azonositdsa

- evoliciés modellezés



Genomszekvendldsi stratégidk I.

1 - 2. Sanger szekvendlds genomi DNS
2. .shotgun” v. random szekvendlds

1. szisztematikus vagy rendezett szekvendlds
WGS - (pl. CELERA)

(BAC-to-BAC, pl. HGP, Medicago szekvendlas))

l fragmentdlds
f/_
_ SN
NS —~ 3.NGS
fragmentek (-40 kb) ~ ‘i(\:x fragmentek (~ 1 - 10 kb)
/ — -
oy szerinéres Kyt T plmid o
! ! ! N — N — l
6— az osszes klon kétirdnyd székvendldsa

(datfedd klonok, FPC, genetikai térkép) fragménteket tartalmazé klénok

l -~ O O ~~ szekyendldsa)

kivdlasztott klénok ,shotgun” vagy/és restrikciés ——— »
térkép alapu szekvendldsa

fizikai térkép létrehozdsa - tiling path” @ O O O / (6nkénygs sorrendi a kisméret(i

leolvasdsok rendezése és az osszefiiggd ,
szekvencidk illesztése /

v TTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGAC
CCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTACGGCT



Genomszekvendldsi stratégidk IT.

<-- TTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGAC
TTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGAC —-->
CCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTAGGGCT —-->
<-- CCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTAMGGCT

<-- GCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGACCTGACC
GCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGACCTGACC —-—->

GAATCGTACCGGTAGCTTAATGACCGGATGCTATGCTAGCTAGCTTACGTAGGCTTACGGCTGGCCTACCGAATTATGGTATCGACCTGACC

kész szekvencia - minden szdl kb. 4-szer szekvendlva, 8X lefedettség

Szisztematikus szekvendlds Random szekvendlds

Eldnyok - minden egyes |épésnél tudjuk hol jdrunk a genomban - a szekvencia osszeszerelése késébbi fdzisdban deriil ki, hogy a genom
mely részét szekvendljuk

- kevesebb hiba az 6sszeszerelés sordn, 6sszeszerelés - nagyobb esély a hibds osszeszerelésre
viszonylag egyértelm( (ismert térkép és kontig pozicid) (pl. duplikdcidk, repetitiv szekvencidk - gabonafélék)
- automatizdlhaté
- lehetdség a génekben gazdag régidk szekvendldsdra - kisebb genomok esetén hatékonyabb, nagyobbak esetén

problémdsabb

Hatrdnyok - koltségesebb és munkaigényesebb - kevésbé koltséges és munkaigényes
- lassabb - gyorsabb
- hatalmas klénkanyvtdrat igényel
- nagy szdmitdgép-kapacitdst igényel



Genomszekvendldsi stratégidk ITI.

Alternativ megkozelitések:

- nem teljes genomszekvendlds

- Re-sequencing <-> de novo sequencing

- kldnozds DNS frakciondldst kovetden (a gyakori fragmentek mennyiségének csokkentése RE emésztést kovetden)
- egyes kromoszémdk izoldldsa
- gén gazdag régidk feldusitdsat kovetden (kevésbé metildlt alacsony kdpids régidk, CoT analizis)

- genetikai eltérések keresése és varidcidk azonositdsa (SNPs, INDELs) egész genomban vagy genom részletekben
- referencia szekvencia sziikséges

- (j generdcids szekvendldsi médszerek
- humdn genom SNP map (Nature 2000), C. Venter és J. Watson (PlosBiol 2007 and Nature 2008)
- 1000 humdn genom diverzitdsdnak meghatdrozdsa (Science 2008)
- Arabidopsis Col-0, Bur-0 és Tsu-1 - 2000 hiba a referencia genomban, 800 000 SNP és 80 000 INDEL azonositdsa
- SNP azonositds rizs és Medicago truncatula genotipusokban (30 M. truncatula genotipus szekvencia - 2010)
- 25 vad és 25 termesztett rizs alacsony lefedettségli genomszekvendldsa - eltérés génekben és fenotipusban
- Mez8gazdasdgi Biotechnoldgiai Kutatdkozpont, 66dollé - mangalica - hdzisertés (Duroc)

- a tylkhdziasitds genetikai hdtterének felderitése genomikai médszerekkel (SOLID; -7 millié SNP, 1300 INDEL)
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Mérfaoldkovek a genomszekvendlasokban

Haploid Haploid K , Gének
Organizmus/genom genommeéret kromoszdma- st i Genomszekvencia Megjegyzés
; szam szama
(Mb) szam
kozles labaor maddszer
X174 bakteriofag 0,005 cirkuldris 1 1977 Sanger et al. el et kispdl
organizmus
A5
Human mtDNS { w0018 1 cirkulans i 1981 Sanger et al.
et
Haemophilus influenzae 1.8 1 cirkularis 1743 1995 TIGR shotgun elsd megszekvenalt baktérium
~ Escheria coli K-12 < 4.2 1 cirkularis 4 250 1957 L. Wisconsin, Madison shatgun
o L 12,1 16 =32 5770 1996 konzorcium térképezés O M I
cerevisiae ) eukaridta genom
fonalféreg (Caenorhabditis elegans) 100 6 2n=12 18424 1998 konzorcium térképezés b e I
tobbseftld genom
ecetmuclica (Drosophila = 180 4 P 13 601 2000 uc Elerkley.CeIera ShotgUABAL tardkp
melanogaster) A ! Genomics
St v Human Genome Project
| human (Homo sapiens ) 3000 23 2n=46 ~ 30000 2000 o shotgun/térképezés
& Celera Genomics
" |udfii (Arabidopsis thaliana) }é 125 5 2n=10  ~25000 2000 konzorcium shotgun/BAC térkép 50 megs;z:“frga“ Ll
X
i rizs (Oryza sabva) 389 12 2n=24 ~28 000 2005 konzorcium shotgun/BAC terkép  elsd megszekvenalt egysziki
lij generacios szekvenalasi modszerek megjelenése 2005
. : _ 2008 ' o . :
nyarfa (Populus trichocara ) 485 19 2n=38 ~ 45 000 (draft seq) konzorcium shotgun/BAC térkép elsd megszekvenalt fa
astionica (Zea mays) 2 500 10 on=20  ~32000 2009 Kanzorehim shotqun/BAC térké
b, ¥ (draft seq) Ui P
Physcomitrella patens (moss sp.) 520 27 ~ 36000 2008 konzorcium shotgun
grandiézus szekvendldsi projektek meghirdetése 2010 human 1000 genomprojekt, 100 Solanaceae projekt,

1000 ndvenyi és allati genom projekt, sth.




Novényi genomszekvendldsi projektek dttekintése I. (2013)

az utobbi 10 évben a szekvendldsi koltségek kb. 10 000-szeresére csokkentek —

hamarosan nagy komplex genomok elézetes

genomszekvencidjdnak meghatdrozdsadra is

lehetéség nyilik (Triticea 5-17Gb, Pinus spp. 18-40 Gb)

Cost per Genome

$100,000,000 gm

$10,000,000

$1,000,000

Moore's Law
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genome.gov/sequencingcosts
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Novényi genomszekvendldsi projektek dttekintése IT. (2017)

Growth in Plant Genomes
25

19 novényfaj 25 genomszekvencidja
publikus, 15 folyamatban vagy pedig nem , »
publikus
(http://genomevolution.org/wiki/index.php/
Sequenced_plant_genomes, TIPS 2011,
Plant Journal 2012)

2017 - 115 novényfaj genomja ismert
teljesen vagy majdnem teljesen
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No6vényi genomszekvendldsi projektek fontosabb dllomdsai

Whole genome shotgun

) Genome sizes ‘
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Current Opinion in Biotechnology

Bolger et al. 2014.
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Asterids

Sugar beet
Tomato

Névényi genomszekvendldsi projektek dttekintése TTT.

fobb genomszekvendldsi szempontok:
- novénybioldgiai modellnovény (A. thaliana, Brachypodium distachyon, Medicago truncatula)
- haszonnévény (rizs, szdja, kukorica, sz616, stb.)
- evoldcids vizsg. (pl. Amborella trichopoda - legkordbbi zarvatermd)
- molekuldris eszkoz a novénynemesitésben

csak a rizs genomszekvencidjdnak minésége éri el az Arabidopsis szekvenciaét
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Noévényi genomszekvendldsi projektek dttekintése TV.

a novényi genomok szdmos tulajdonsdga komoly kihivédst jelent a genomszekvendlds
sordn

- Méret: fenydfélék datlag 7,9 Gb (legkisebb is akkora mint a kukorica genomja)

- Komplexitds: ploidia (2n - 8n), repetitiv elemek (~ 10% Arabidopsis, >80% biza),
heterozigétasdg (sz4l6, lucerna)

két legnagyobb, sok repetitiv szekvencidban duis genom szekvendldsa folXik (kukorica
ﬁ?( Gb, %zoj)a 1,1 Gb), ezek egyeldre nem teljesek (80-85%) (BAC-to-BAC szekvendlas
ukoricdban

Broblémc’xk a valddi poliploidok genomszekvencidjanak dsszeszerelésében (bandn,
urgonya, gyapot, buza, cukorrépa) — Mussa acuminata genom szekvencia

Chr2 Chr3 Chra Chrs Chr Chr7 Chrg Chra Chri0 Chri1 aMb

% %x '

i E -' ‘ 5] I
. Genes (Ir:xms} ﬁ Copia I IN;I's
N50 - a genom-0sszeszerelés minéségét jelzd szdm: a kontigok és scaffoldok hossza
50%-o0s genom 6sszedllitds esetén (legjobb N50 Sorghum 62,4 Mb, Brachypodium
distachyon 59,3 Mb, szbja 47,8 Mb, kéles 47,3 Mb)

s )
TN —

—10 Mb

?ﬂ

—20 Mb

—30 Mb

L 40 Mb



Arabidopsis thaliana (lGdfd) genom projekt I.

kistermeti (20-25 cm), kétszikd gyomnsvény (Eurdpa, Azsia, éNy Afrika)
életciklusa 6 hét (csirdzdstol magérésig); genomméret 125 Mb

Johannes Thal (-> thaliana), (Pilosella siliqguosa) XVI szd. Harz-hegység

F. Laibach javasolta el6szor modell novénynek 1943; (2n=10)

Rédei Gyorgy (1921-2008); U. Missouri, 1957-ben kezdett el foglalkozni 'r
komolyabban Arabidopsis-szal; nem volt elismert kezdetben (1969 NSF tdmogatds
felfliggesztése) - mutdcids vizsgdlatok alapjdn a A. thaliana gének szdmat 27 813-
ra becsiilte

Marteen Korneef - Wageningen University, 1976 (részletes genetikai térkép 1983)
1990 - genom projekt induldsa
1996 - Arabidopsis Genome Initiative (BAC-by-BAC)
2000 - genomszekvencia kész
nagy szegmentalis duplikdciok
2001 - NSF2010 Program - gének funkcid jdnak azonositdsa

2008 - 1001 genom projekt - SNP; (HAPMAP, teljes genomvaltozatok) - 1001
Arabidopsis vdltozat szekvendldsa - 88 mar elérheté (2010), befejezést 2012-re
igérték

(pl. At1g01480)



Arabidopsis egy 0si tetraploid genom

hasonldéan a novények tobbségéhez

= Mb 10 M 15 Mb 20 M 25 Mb 30 Mb

A genom 60 % of (67.9 Mb) duplikdlédott kromoszomarégiokbdl dll

A poliploidizdcié jelentésen hozzdjdarult a genom formdloddsdhoz és fontos szerepet
jatszott a névények evollcid jaban

A novények kb. 30-80%-a poliploid



Arabidopsis thaliana genom projekt IT.

Summary of Gene Structure Annotation (TAIR9 release, 2011)
- 27,379 protein coding genes
- 4827 pseudogenes or transposable elements and 1312 ncRNAs
- 33,518 genes in all, 39,640 gene models

TAIR9 Genome Statistics
Chr | Protein coding | pretRNA | rRNA | snRNA | snoRNA | miRNA | Other RNA ;(s;:“ ;sne Total
1 7,054 240 0 2 18 52 107 242 683 | 8,398
2 4,237 9 2 0 15 29 75 218 825 | 5497
3 5,436 93 2 7 15 29 67 201 878 | 6,728
4 4,214 79 0 0 11 28 48 121 711 | 5,122
5 6,318 123 0 4 12 36 53 144 804 | 7,494
Total | 27,169 631 4 13 71 174 350 926 3,001 | 33,239
c 88 37 8 0 0 0 0 0 0 133
M 122 21 3 0 0 0 0 0 0 146
Total | 27,379 689 15 | 13 71 174 350 926 3,901




Arabidopsis thaliana genom projekt ITI.

Summary of Gene Functional Annotation

other molecular functions
receptor binding or activity
structural molecule activity
nucleic acid binding
nucleotide binding
transporter activity

kinase activity
transcription factor activity
DNA or RNA binding

protein binding

transferase activity
hydrolase activity

other enzyme activity

other binding

molecular function unknown

Molecular Function

Unanng
10

i1 1]
Distribution of Genes among
Molecular Function Categories

N=28,727

/

40
r RANA metabolism

% of gen%g annotated
electron transport or energy pathways
signal transduction

response to stress

response to abiotic or biotic stimulus
developmental processes

cell organization and biogenesis
transport

tTranscription

protein metabolism

other biological processes

other cellular processes

other metabolic processes

biological process unknown

Biological Process

Unannotd
13%

Golgi apparatus

ER

extracellular

call wall

plasma membrane

cytosol

ribosome

plastid

mitochondria

athar cytoplasmic componants
chloroplast

nucleus

other cellular components
other intracellular components
other membranes

Distribution of Genes among cellular component unknown
Biological Process Categories

N=30,923

10 20 30 40
% of genes annotated

-
Cellular Component Y

] r 2
Distribution of Genes among
Cellular Component Categories
N=25673

0

10 20 30
% of genes annotated

T T



Arabidopsis thaliana genom projekt - egyedi gének

-.orphan genes" - gének (kodolé szekvencidk), melyeknek nincsenek homoldgjai mas fajokban vagy
rendszertani kategéridban

- .rossz annotacié” vagy valodi jelenség?

faj specifikus metabolikus Gtvonalak vagy szabdlyozé utak génjei, gyakran valamilyen specidlis

kérnyezeti koriilménnyel kapcsolatosak Clade-specific genes Age
(Number) (%) (Ma)

Arabidopsis thaliona 1084 (4.0%) (1]

NGS; minden organizmusban el6fordulnak

216  (0.8%) 13

dltaldban a gének 5-15%-a tartozik ebbe a kategéridba

Camelineae 172 (0.6%) 23

Arabidopsis thaliana protein kédolo gének torzsrétegzédése

Brassicaceae 900 (3.3%) 31

Brassicales 32 (0.1%) 71

- homolégia azonositds
Malvids 146 (0.5%) 96

- legkordbbi rendszertani kategéridba sorolds, ahol
Rosids 218  (0.8%) 104

van h0m0l09 Coreeudicotyledons 510  (1.9%) 125

Magnoliophyta (flowering) 971 (3.6%) 170

Spermatophyta (seed bearing) 946  (3.5%) 329

Tracheophyta (vascular) 475 (1.7%) 4%

Embryophyta (land) 3840 (14.1%) 547

Viridiplantae (green plants) 1031  (3.8%) 968

Eukaryota 8229 (30.3%) 1628

Cellular organisms 8433  (31.0%) 2520
Total: 27203

TRENDS in Plant Sdence

Arendsee et al. TIPS 2014



Rizs genom projekt I.

egyszikd, diploid (2n=24), kis genomméret a flfélék kozott (389 Mb)
a rizs a kukoricdt kévetden mdsodik a termelt mennyiséget tekintve

1997 - International Rice Genome Sequencing Project (IRGSP) - Oryza sativa
ssp. japonica cv. Nipponbare (ragadés, révidszemd rizs)

2002 chrl és 4

2003 chr10

2004 teljes genom szekvencia - 370 Mb

37 544 gén modell (2,859 nem mutat hasonldsdgot Arabidopsis génekhez)

Oryza sativa indica (hossziszem() genomszekvencia meghatdrozdsa szintén
befejezodott

(2002 - draft szekv.)



Rizs genom projekt IT.

MSU Rice Genome Annotation Project Release 7 (10/31/2011)

~ Genes from MSU Rice Genome Annotation, Release 7

TE-related Non-TE-related
Features . .
genes/Loci genes/Loci
Gene Number 16 941 39 045
Average Gene Size (bp) 3223 2853
Average Exon/Gene 4.2 4.9
Average Exon Length 512 318
(bp)
Average Intron/Gene 3.2 3.9
Average Intron Length 346 418

(bp)

(TE-related: Transposable-element related genes and gene models)

. . Gene
et cogoa | S| e i
Putative 22 896 40.9% 31047 46.8%
Expressed 13 816 24.7% 15 686 23.6%
Hizr;i:re‘ﬁcdal 133 0.2% 133 0.2%
Hypothetical 2200 3.9% 2200 3.3%
TE-related 16 941 30.3% 17272 | 26.0%
Total 55 986 100% 66 338 100%




Rizs genom projekt ITI.

20
18 -
. | | /
14

) | | A
Draft genome sequence published /

10 /
8

Number of cloned QTL

1995 1996 1897 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007
TRENDS in Plant Science

Figure 2. Number of QTL cloned in rice (blue)] and wheat (red) since 1995. The blue arrow indicates the year in which the rice genome sequence became available and
spurred the number of claned genes and QTL (published saurce: NCBI and [42,61]). The Y axis represents the number of claned QTL.

Feuillet et al. 2012 TIPS
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Tovdbbi novényi genom szekvendldsi projektek IT.

- Algdk - 18 faj; Chlamydomonas - egysejt modell szervezet, amelynek fejlédése kb. 1
millidrd éve vdlt el a szarazféldi novényektdl

flagellum - a novények és az dllatok kozos 6sétdl; 112 Mb, ~ 17700 gén (2007)

- Physcomitrella patens: moha (virdg és szdllitoszovet hidnya); 480 Mb (2008),
36 000 gén modell

- csipkeharaszt (Selaginella moellendorffii): virdg hidnya (2011)
egyik legkisebb szekvendlt novényi genom (~110 Mb)

- nyitvatermoék: lucfenyd (20 Gb - ~ 28 300 gén), cukorsiivegfenyé (20,8 Gb - 56 000
gén) mindkettdé 2013, tomjénfenyd (20 Gb - 50 000 gén - 2014)
- zdrvatermék: 82 faj
- 67 valédi kétsziki: 50 Rosidae alosztdly, 12 Asteridae, 5 egyéb
- 22 egyszikl: 16 fiiféle, 6 nem f(iféle



Tovdbbi novényi genom szekvendldsi projektek ITT.

harangldb (Aquilegia formosa) : Ranunculales rend; ~ 130 M éve vdlt el a rosid és asterid dgtél, szekvencia

meghatdrozds az utolsé fdzisban

Monkey Flowep

Tomato
Potato

Asterids - paradicsom: 950 Mb, 2n=24; 35000 gén
I]atl.]fé’—' nyers genomszekv. (2012); S. lycopersicum
= " lés s, pimpinellifolium (legkozelebbi vad rokonfaj;
0,6% SNP) - www.solgenomics.net

la és vadf

Eudicots

THETI]HAIHGELII]ME - Nicotiana benthamiana (~ 3 Gbp, 2012), N. sylvestris - dohdny (2,6§6bp, 2013)
Sl - Petunia 2011

ajpk szekv.

Arabidopsis

N Papaya
Banana

Eurosids 2

Rosids . ~ 500 Mbp, 19 kromoszdéma; 2007 - pinot noir, 2093 metakontig, a genom ~ 94,6%-a

Eurosids I - uborka: 7 kromoszéma; .Chinese long 9930" ~ 350 Mbp; Gy14 inbred line 203 Mb

Rice
Brachy
Maize
Sorghum

Grasses

Monocots

- nydrfa: 3. megszekvendlt novényi genom (2006), 510 Mbp, 19 kromoszéma, nagyfoku heterozigétasdg

- ricinus: 10 kromoszdoma, ~ 320 Mbp, elsé genomszekvencia 2010

: manioka v. tdpidka; jelenlegi verzié 416 Mbp (Sanger és Roche 454 szekv.; 2012)

- vadkender: 400 Mb genom - Medicinal Genomics (Amszterdam) 2011; 131 000 Mb szekvencia - 327x

lefedettség, nyers adatok publikdlva - 6sszeszerelésre varva

- alma: 17 kromoszéma, ~740 Mbp becsiilt genom; ~ 600 Mb (2010), 57 400 gén (genom duplikdcid); korte

- 6szibarack: 8 kromoszéma, 265 Mbp (2013), ~ 28 000 gén, mandula, cseresznye,
- citrusfélék (mandarin, narancs)
- foldieper 240 Mbp (2010)

Foxtail Millet



Tovdbbi novényi genom szekvendldsi projektek IV.

Rosids, Eurosids I

: 8 kromoszéma, verzié 3.5 (2010), ~450 Mb becsiilt, szekv.: 240 Mb
kromoszémdkhoz kapcsolt, 17 Mb nem kapcs.

- Lotus japonicus : 6 kromoszéma,
verzié 1.0 (2009) ~470 Mb becsiilt
megszekvendlt > 90%
20 kromoszéma, ~1115 Mb becsiilt, 950 Mb ismert (2010)
46400 felt. kddolé gén
(két teljes genom dupl. 59 és 13 M éve)
- pigeonpea (Cajanus cajan): Phaseoleae, 2n=2x=22, 833 Mb
félsivatagi mg-i kultdrnovény,
Illumina nyers genomszekvencia (2012)
606 Mb (73%), 48 690 gén predikcio
nincs egész genomra kiterjedd duplikdcié
- Cicer arietinum 2013
- Phaseolus vulgaris 520 Mbp, 2013
- foldimogyoré - 2016 Nat Genet
.A" genom A. duranensis
.B" genom A. ipaensis

Cucumber
Arabidopsis
Papaya
Banana
Rice

2
I
5
[l

Poplar

Grape
i Medicago
Cassava

m Potato

Nightshades Eurosids 2

o e Monkey Flower

Brachy

Monocots

Maize

Sorghum

Grasses

Foxtail Millet



Tovdbbi novényi genom szekvendldsi projektek V.

Eurosids IT - papaya : az elsé genetikailag médositott termesztett novény (papaya ringspot virus rezisztencia) az Arabidopsishoz
legkozelebbi megszekvendlt genom (2009), amely nem mutat nem teljes genom duplikdciét; 9 kromoszéma, 372 Mb

- Arabidopsis thaliana, Arabidopsis lyrata és egyéb Arabidopsis fajok - 6sszehasonlité genomika

Egyszikiek - datolyapdlima: 658 Mbp (2011)
: (2013), Musa acuminata - A-genom 523 Mbp, M. balbisiana - B-genom 438 Mbp
Fifélék: - b féle genom koztiik vadfajok is

- Brachypodium: bdza, drpa zab és rozs modell névénye, energiandvény?; a Foldkszi-tenger vidékén és a Kozel-Keleten
honos évels fiiféle, 2n, 4n és 6n, 272 Mbp (Nature, 2010), 5 kromoszéma

- kukorica: 2500-3000 Mbp becsiilt, 2n=20, 2300 Mbp (2009), >40 000 gén, teljes genom dupl. és 2xtranszpozon felszap.
- sorghum: kukorica kézeli rokona (C4 fotoszint.), ~730 Mbp szekv., 35 000 gén (2009)
: rokafarkd koles v. olasz muhar, C4 fotoszint. modellngvény (2007)

- blza: 2n= 6x = 42, AABBDD, 15500-17000 Mb becsiilt; fizikai térképezési fazisban
Aegilops umbellata (2n=14) és A. tauschii (2n=14, D genom)

Triticum urartu (2n=14) 5 Gbp, biza A genom

]

=
2 =

- [
1A | 2A | 3A (4A |5A 6A [ TA 1B 2B 3B 4B 5B 6B | 7B 1D 2D | 3D 4D 5D 6D 7D > é

o
5 = 3
5 2 3
Phys. Map ‘i I =
Nightshades

Projects progress overview

Foxtail Millet



Tovdbbi névényi genomszekvendldsi projektek

napraforgd: 2010-ben kezdddott (~ 3000Mb; 2n=34), egyik legnagyobb megszekvendlt genom lesz
gyapot. szekvendlds 2009-ben indult, 20132
szaméca. elsg verzié 2011
kakad: MARS finanszirozza (Roche 454) -2013
Brassica fajok: B. oleracea (kdposzta; CC), B. rapa (tarlérépa; AA),
nem elérheté, BGI, Shenzhen és IVF, Beijing - Illumina
olajpdima

kavé: Coffea arabica - allotetraploid; ~1160 Mb, 2014 - N-methyltransferaz gének vizsgalata: bizonyitékok a
teobromin/koffein bioszintézis konvergens evoldcidjara

Arabidopsis rokon fajok: Boechera stricta, Thellungiella halophila (sét(ir8), Capsella rubella, A. halleri,
A. arenosa, Boechera divericarpa

Eucalyptus grandis

Zostera marina (tengerif(), Panicum virgatum és P. hallii (diszfiivek)

Pinus taeda (terpentin fenyd)

Miscanthus giganteus (elefantf)

bab

Spirodela polyrhiza - békalencse: 158 Mbp, 19 600 gén

Salix pupurea (flzféle)

korte, cseresznye

kristdlyvirdg (ice plant) = CAM (crassulacean acid metabolism) fotoszintézis modell névénye



Célzott névényi genom projektek

kukorica domesztikdcidja: kukorica - sorghum

ivari kromoszoma vizsg.: papaya, nydrfa (chr XIX)

termés iz és tdpanyag-utak vizsg. : paradicsom, kakad, stb.
magfejlédés: szdja, bab

virdgfejlédés: oroszldnszdj, harangldb, Amborella trichopoda, avokddd,
Magnolia fajok, kaliforniai mak, Zamia fischeri (pdlmafaj), Welwitschia
mirabilis, spdrga, gerbera, stb.

géfg 9(Cmssulacecm acid metabolism) fotoszintézist végzd novény Kalanchoe -

kromatinszerkezet és génexpresszid vizsg.: petunia

vadfajok: rizs, széja, Solanum sp.

energiandvények: elefdntfi és diszfiivek, nydrfa,
flizfa, olajpdlma

1000 Plant Genomes Project meghirdetése (2008)

- kb. 390 000 novényfaj létezik

- ~ 125 000 fajrdl (2012) van DNS informdcié (95%-ban csak pdr gén szekvencia)

- Beijing Genomics Institute (BGI . Shenzhen, China) - Illumina szekvendlds

- transzkriptom szekvendlds (teljes génkészlet szekvendlds <-> EST projektek)

- biotechnoldgiai alkalmazds az elétérben - a mintdkat az egyes fajok esetében a biotechnoldgiai )
szempontbdl fontos szovetekbdl veszik (mdsodlagos anyagcseretermékek, olajtartalom, orvosi vonatkozds,

stb.)



Az elsé 50 novényi genomszekvencia fontosabb adatai

Table 1. Published plant genomes.

Division or
Common monocot/  Chr scatfold contig Sequencer
Scientificnome ~ nome  Year Type  diot  (#) Size Assembled Assem Gene (#) Repeat N30 NS0 types  Journal PMID
—Mb— % % kb
1 Abidopsis tholiana  arabidopsis 2000 model  dicot 515 15 92 25498 W NA NA Sa Nature 1307
2 Oryza sativa ice 2002 «op  monocot 12 430 342 B4 59855 26 12 7 So Scence 11935017
3 Oryza sative ice 2002 aop monocot 17 420 389 93 61,668 NA NA NA Sa Scence 11935018
4 Oryzo sativa rice 2005 c«op  monocot 12 389 371 95 354 2% NA NA So Noture 16100779
5 Populus tichocaipa block 2006 crop dicat 19 485 410 B4 45555 NA 3100 126 Sa Scence 169730872
coffonwood
& Vitis vinifera giape 2007 cop dicot 19 475 487 103 30434 41 2065 66 Sa Natuwe 17721507
7 Physcomitiellopatens  moss 2008 model bryophyto 27 510 480 94 35938 16 1320 292 So Scence 18079367
8 Vitis vinifero grope 2007 cop dicot 19 505 477 95 29585 27 1330 18 Sod PlosOne 18094749
9 (arica papaya popaya 2008 aop dicot § 32 310 99 28629 43 1000 1 So Nature 18432245
10 Lotus joponiass lotus 2008 model dicot 6 472 315 67 30799 56 NA NA So DNAReseorch 18511435
1 Sorghum bicolor sorghum 2009 cop  monocot 10 818 739 90 3449% &2 62400 195 Sa Notwre 19189423
12 Cucumis sativus wember 2009 op dicot 7 367 244 66 26682 24 M40 20 Sa|  Nature Genetics 19881527
13 7ea mayes moize 2009 aop monocot 10 2300 2048 89 32540 85 6 40 So Scence 19965430
14 Glycine max soybean 2010 wop  dist 20 115 973 87 46430 57 47800 189 So Noture 20075913
15 Brochypodium brachypodium 2010 model monocst 5 272 272 100 725537 2 59.300 348 Sa Nature 201468030
distachyon
16 Ricinus communis  costorbean 2010 crop dicot 10 320 326 102 31,237 50 561 21 So Nature 20729833
Biotechnology
17 Malus x domestico apple 2010 cop dicot 17 742 604 81 57386 &7 1542 13 Sod4  Nature Genetics 20802477
18 Jatophe curcas jopha 2010 cop dicot  NA 380 286 75 40929 37 NA 4 So,  DNAResearch 21149391
19 Theobroma cacoo cocon 2011 cop dicot 10 430 377 16 28798 24 473 20 So4,  Nature Genetics 21186351
20 Fogaria vesco stiawberry 2011 wrop dicot 7 40 210 87 34809 23 1361 NA 45,1 Nature Genetics 21186353
21 Ambidopsis lyrata yata 2011 model  dicot § 207 207 100 32670 30 24500 227 So Nature Genetics 21478890
22 Seloginello spikemoss 2011 non-  lycopod  NA 110 213 193 22,285 38 1700 120 So Scence 21551031
moellendorffii model
23 Phoenix doctylifers  dotepalm 2011 cop  monocot 18 658 381 5 28890 40 30 6 | Nature 21623354
Biotechnology
24 Solonum tuberosum pofafo 2011 «rop dicot 12 844 727 86 39,031 62 1318 31 So4l Noture 21743474
25 Thellungiello parvula  thellungiella 2011 model  dicot 7 140 137 98 30419 8 5290 NA 4] Nature Genetics 21822265
26 Cawmis sativus wowmber 2011 cop dicot 7 367 323 B8 26587 NA 319 313 Sod PlosOne 21829493
21 Bossia po ((:mi W0 wop  diot 10 465 284 59 4 40 W 2 | Nature Genetics 21673998
28 Cannabis safivoe hemp 2011 crop dicot 7820 787 9% 30074 NA 16 ? 4] Genome Biology 22014239
29 (ajanus cajan pigeonpea 2011 crop dicot 1 833 605 77 48,680 52 516 12 Sal Nature 22057054
Biotechnology
30 Medivcogo uncatula  medicogo 2011 model  dicot 8 454 202 58 62388 31 1270 NA Sod,l Nature 22089132
31 Seforia itolica seforic 2012 model monocot 9 490 423 86 38801 46 007 25 | Noture 22580950
Biotechnology
32 Setoria itolica setoria 2012 model  monocot 9 510 397 80 3547 40 47300 126 So Nature 22580951
Biotechnology
33 Solonum lycopersium  tomato 2012 crop dicot 12 900 760 84 34721 63 16467 87 Sa4S| Nature 22660326
34 (wwmis melo meln 2012 aop dicot 12 450 375 83 27427 NA 4680 18 Sodl PNAS 22753475
35 Linum usitatissimum flox 2012 cop dicot 15 373 318 85 43484 W B2 2 | Plant Journal - 22757964
36  Muso owminata bonona 2012 aop  momocot 11 523 472 90 36542 44 BN 43 Sl Nature 22801500
malaccensis
31 Gossypium raimondii  cottonD 2012 aop dicot 13 880 775 88 40976 60 2284 45 | Nature Genetics 22922876
38 Adirachto indico neem 2012 aop dicot NA 364 NA NA 20089 13 452 1 41 BMC Genomics 22958331
39 Hordeum wolgare borely 2012 @op monocot 7 5100 4980 98 30400 84 NA  NA NA Nature 23075845

40 Pyws bretschneideri pear 2013
41 Gtllus lonatus watermelon 2012
42 Tiiticum oestivum wheat 2012
43 Gossypium raimondii  cotton D 2012
44 Punus mume chinese plim 2012
45 Cicer oriefinum chickpea 2013
46  Heveo brosiliensis ~ rubberfree 2013

47 Phyllostochys moso bamboo 2013
heterocycla
48 Oryzo brochyontha rice relative 2013
49 Punus persicn peach 2013
50 Aegilops fouschii wheat 0D 2013
51 Tritiaum urarfy wheat AA 2013
52 Nelumbo nucifers  ancient lotus 2013
53 Uticularia gibba blodderwort 2013

54 Piea abies
55 Capsello wbello

norway spruce 2013
wpsells 2013
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tAbbreviations: S, Sanger; 4, Roche/454; S, SOLID; |, umina; NA, not reported in primary publication; kb, kilobases; Mb, megabases; Chr, chromosome; PMID, PubMed ID

The First 50 Plant Genomes

Todd P. Michael* and Scott Jackson

The Plant Genome 6:1-7 (2013)



Fontosabb genomszekvendldsi projektek attekintése

Table 1. Major crops for food, feed and non-food uses

Crop name Amount Order /Family® Genome Soquom:ind
produced® size (Mb) status
Food crops
Cereals Maize® 1.7 Poales/Poaceae 2500 Yes
Rice (paddy) 659.5 Poales/Poaceae 389 Yes
Wheat 605.9 Poales/Poaceae 17 000 Project
Barley 1334 Poales/Poaceae 5000 Project
Sorghum 63.3 Poales/Poaceae 736 Yes
Millet* 339 Poales/Poaceae 515 Project
Oats 24.8 Poales/Poaceae 13 000 No
Rye 14.7 Poales/Poaceae 8000 No
Root crops Potatoes 309.3 Solanales/Solanaceae 840 Project
Cassava® 2145 Malpighiales/Euphorbiaceae 770 project
Sweet potatoes 107.6 Solanales/Convovulaceae 1500 No
Vegetables and melon Tomatoes 1299 Solanales/Solanaceae 950 Project
Watermelons/melons 97.4 Cucurbitales/Cucurbitaceae 480 Project
Cabbages and other brassicas 68.9 Brassicales/Brassicaeae 530 Project
Onions, dry 66.0 Asparagales/Alliaceae 16 000 No
Cucumbers and gherkins 44.2 Cucurbitales/Cucurbitaceae 367 Yes
Eggplants (aubergines) 32.2 Solanales/Solanaceae 1100 No
Carrots and tumips 27.2 Apiales/Apiaceae 473 No
Lettuce and chicory 233 Asterales/Asteraceae 2500 No
Pumpkins, squash and gourds 21.0 Cucurbitales/Cucrbitaceae 500 No
Cauliflowers and broccoli 17.7 Brassicales/Brassicaeae 880 No
Garlic 15.8 Asparagales/Alliaceae 11 100 No
Spinach 14.0 Caryophyllales/ Amaranthaceae 990 No
Oil crops Soybeans*© 2205 Fabales/Fabaceae 1115 Yes
Oil palm*® 192.6 Arecales/Arecaceae 1800 Yes
Seed cotton 73.6 Malvales/Malvaceae 2250 No
Coconuts 61.5 Arecales/Arecaceae 2150 No
Rapeseed”® 50.6 Brassicales/Brassicaeae 600 Yes/project
Groundnuts, with shell 371 Diverse order/families 800 No
Sunflower seed® 26.8 Asterales/Asteraceae 3000 Project
Olives 17.4 Lamiales/Oleaceae 1500 No
Fruits Bananas/plantains 119.8 ZingiberalesMusaceae 600 Project
Oranges/clementines/lemons 104.3 Sapindales/Rutaceae 367 Project
Grapes 67.2 Vitales/Vitaceae 500 Yes
Apples 66.0 Rosales/Rosaceae 750 Yes
Mangoes, mangosteens and guavas 334 Diverse order/families 400 No
Pineapples 20.9 Poales/Bromeliaceae 440 No
Pears 20.6 Rosales/Rosaceae 500 No
Peaches and nectarines 17.4 Rosales/Rosaceae 250 Yes
Papayas 7.2 Brassicales/Caricaceae 372 Yes
Non-food crops
Energy crops® Poplar NA Malpighiales/Salicaceae 485 Yes
Eucalyptus NA My rtales'Myrtaceae 600 Project
Jatropha NA Malpighiales/Euphorbiaceae 400 Yes
Switchgrass NA Poales/Poaceae 480 Project
Castor bean NA Malpighiales/Euphorbiaceae 400 Yes
Miscanthus NA Poales/Poaceae 3300 Project
Sugarcane NA Poales/Poaceae 2300 Project
Abbreviation: NA, not ilabl
“Crops are sorted according to their relative importance in terms of production in 2007 (million tons yr''; source: hitp:#faostat.fao.org/).
“The order and family names are from the Angiosperm Phylogeny website ( http://www.mobot.orgMOBOT/r h/APWe b htmi).

“Species used as both food and energy crops.

Feuillet et al. 2011 TIPS



Fontosabb genomszekvendldsi projektek dttekintése (2012)

Table 2. Overview of higher plant genome sequencing projects for which sequences are publicly available

Species and genotype Genome Ploidy Sequencing Coverage Refs
size (Mb} strategy
Finished genome sequences®
Arabidopsis thafiana (thale cress, cv. Columbia} 125 Diploid BAC-by-BAC  ~15x [1]
Oryza sativa ssp. fjaponica (rice, cv. Nipponbare} 389 Diploid BAC-by-BAC  10x [38]
Improved high-quality draft genome sequences
Sorghum bicefor (sorghum, cv. BTx623} 770 Diploid WGS 8.5x% [72]
Vitis vinifera (grapevine, Pinot noir cv. PN40024} 487 Dihaploid  WGS 8.4x [22]
Brachypodium distachyon (purple false brome, 300 Diploid WGS Bx [86]
line Bd21}
Glycine max (soybean, cv. Williams 82} 1100 Diploid WGS 8x [6]
Populius trichocarpa (black cottonwood, 485 Diploid WGS 7.5x% [25]
poplar, cv. Nisqually-1}
Zea mays ssp. mays {maize, cv. B73} {gene space} 2600 Diploid BAC-by-BAC  6x [5] http:#maizesequence.org/
Cucumis sativus (cucumber, IL 8930} 367 Diploid WGS 72.2x (NGS} [16]
High-guality draft genome sequences
Oryza sativa ssp. faponica (rice, cv. Nipponbare} 433 Diploid WGS Bx [87]
Oryza sativa ssp. indfca (rice, cv. 93-11} 466 Diploid WGS 6.3 [40]
Oryza sativa ssp. japonica {rice, cv. Nipponbare} 399 Diploid BAC-by-BAC  5x [39]
Vitis vinifera (grapevine, Pinot noir cv. ENTAV 115} 505 Diploid WGS and SBS 6.5/4.2x [23]
Carrica papaya (transgenic papaya, ‘Scv.unUp’} 372 Diploid WGS 3x [88]
Prunus persica (Peach, cv. Lovell} 220 Dihaploid  WGS 7.7x http://www.rosaceae.
org/peach/genome
Malus x domestica Barkh (Apple, cv. Golden delicious} 742 Dihaploid  WGS 16.9x [89]

Standard draft genome sequences

Medicago truncatuia {barrel medic, cv. Jemalong A17} 500 Diploid BAC-by-BAC  NIF http://www.medicago.org/

Zea miays (popcorn, cv. Palomero Toluqueno} 2100 Diploid WGS 3.2x [20]

Lotus japanicus (trefoil, cv. Miyakojima MG-20} 472 Diploid BAC-by-BAC  8.4x hitp:/www.kazusa.orjp/lotus/

Mimulus guttatus {(common monkeyflower} 430 Diploid WGS 7x http://www.phytozome,
net/mimulus

Ricinus communis {castor bean, cv. Hale} 400 Diploid WGS 4x [91]

Sofanum tuberasum (potato, DM1-3-516 R44} 840 Dihaploid  WGS 70x (NGS}  httpr//www.potatogenome.net

Manihot escufenta (cassava, cv AM560-2} 770 Amphiploid WGS ND http:/Awww.phytozome.net/cassava

{gene space 416 Mb}

Sofanum fycopersicum {common tomato, 950 Diploid BAC-by-BAC http://sgn.cormell.edu/

ov esculentum x pennellii} abouttomato_project_ overview.pl

WGS 22 % http:/mips.helmholtz-muenchen.de/

planttomato/index.jsp

Arabidopsis fyrata (rock cress} 230 Diploid WGS ND hitp:/iwww.phytozome.net/alyrata

Abbreviations: ND, no data; SBS, sequencing by synthesis. .
*The sequences have been classified according to the criteria propased by Chain et af. [8]. FeU|”eT et GI. 2011 TIPS



Fontosabb genomszekvendldsi projektek dttekintése (2012)

Table 3. Overview of higher plant genome sequencing projects that are either underway or not yet publicly available

Species and genotype Genome Ploidy Sequencing Refs
size (Mb} strategy
Agquifegia formasa (Western columbine} 400 Diploid WGS http:fwww.jgi.doe.gov/genome-projects/
Brassica oleracea 600 Diploid WGS http:/www.genomesonline.org
Brassica rapa ssp. pekinensis (Chinese 529 Diploid BAC-by-BAC http:fwww.brassica.info/resource/sequencing.php
cabbage, cv. Chifu 401-42}
Brassica rapa ssp. pekinensis (Chinese 492 Diploid WGS http:fwww.intl-pag.org/18/abstracts/W14_PAGXVII_104.html
cabbage, cv. Chifu 401-42}
Brassica rapa (B3} 530 Diploid WGS http:fwww.jgi.doe.gov/genome-projects/
pages/projects.jsfrkingdom5SPlant
Brassica napus (rapeseed} 1100 Tetraploid WGS http:www.bayercropscience.com/bcsweb/
{oferacealrapal cropprotection.nsf/id/EN_200910097open&I5SEN&ccm5500020
Capselia rubeffa {pink shepherds purse} 250 Diploid WGS http:/www.jgi.doe.gov/genome-projects/
Cifrus sinensss (sweet orange, 382 Diploid WGS http:www.citrusgenome.ucr.edu/
cv. Ridge pineapple}
Elaeis guineensis {oil palm, 1800 Diploid BAC pools hitp:/www.syntheticgenomics.com/media/press/52108.html
cv. tenera x dural and WGS
Eucafyptus grandis (BRASUZ1} 600 Diploid WGS http:/www.jgi.doe.gov/genome-projects/
Gassypium raimandii (cotton} 880 Diploid WGS http:/www.jgi.doe.govigenome-projects/
Jatropha curcas (synthetic genomics} 400 Diploid Unpublished http:/www.syntheticgenomics.com/mediafpress/52009.html
Nicotiana tabacum {tobacco, 4500 Tetraploid Methyl filtration http:/www.tobaccogenome.org/
cv. Hicks broadleaf}
Setarta fialica (foxtail millet, Yugu1} 515 Diploid WGS http:fwww.jgi.doe.gov/genome-projects/
Sofanum tuberasum 840 Diploid BAC-by-BAC http:fwww.potatogenome.net [52]
{potato, RH89-039-16}
Vigna unguicufata (cowpeal 620 Diploid Methyl filtration [93]
Zea mays (maize, cv. Mo 17} 2100 Diploid WGS http:fwww.maizegdb.org/sequencing_project.php

Feuillet et al. 2011 TIPS




Fontosabb genomszekvendldsi projektek dttekintése (2012)

Table 3 List of published plant genome sequences

Plant species (common name) Family Approach References

Arabidopsis lyrata Brassicaceae WGS Hu et al. (2011)

Arabidopsis thaliana (mouse ear cress) Brassicaceae BAC-by-BAC Arabidopsis Genome Initiative,
(2000)

Bracypodium distachyon Poaceae WGS International Brachypodium
Initiative, (2010)

Brassica rapa (Chinese cabbage) Brassicaceae WGS Brassica rapa Genome Sequencing

Project Consortium, (2011)

Cajanus cajan (pigeonpea) Fabaceae WGS Varshney et al. (2011)

Carica papaya (papaya) Caricaceae WGS Ming et al. (2008)

Cucumis sativus (cucumber) Cucurbitaceae WGS Huang et al. (2009a,b) and Woycicki
et al. (2011)

Fragaria vesca (woodland strawberry) Roseaceae WGS Shulaev et al. (2011)

Glycine max (soybean) Fabaceae WGS Schmutz et al. (2010)

Glycine soja Fabaceae WGS Kim et al. (2010)

Medicago truncatula (barrel medic) Fabaceae WGS and Young et al. (2011)

BAC-by-BAC

Malus x domestica (apple) Roseaceae WGS Velasco et al. (2010)

Oryza sativa (rice, indica) Poaceae WGS Yu et al. (2002)

Oryza sativa (rice, japonica) Poaceae WGS and Goff et al. (2002); International Rice

BAC-by-BAC Genome Sequencing Project (2005)
Phoenix dactylifera (date palm) Arecaceae WGS Al-Dous et al. (2011)
Physcomitrella patens Funariaceae WGS Rensing et al. (2008)
(Bryophyta)

Populus trichocarpa (poplar) Salicaceae WGS Tuskan et al. (2006)

Ricinus communis (castor bean) Euphorbiaceae WGS Chan et al. (2010)

Selaginella moellendor ffii Selagine llaceae WGS Banks et al. (2011)

{Lycopodiophyta)

Solanum tuberosum (potato) Solanaceae WGS Potato Genome Sequencing
Consortium, (2011)

Sorghum bicolor (sorghum) Poaceae WGS Paterson et al. (2009)

Thellungiella parvula Brassicaceae WGS Dassanayake et al. (2011)

Theobroma cacao (cacao) Malvaceae WGS Argout et al. (2011)

Vitis vinifera (grapevine) Vitaceae WGS Jaillon et al. (2007)

Zea mays (maize) Poaceae BAC-by-BAC Schnable et al. (2009)

Hamilton and Buell 2012 Plant J



Novényi genomprogramok weboldalai




A genetikai térképezés és a genomszekvencia néhany alkalmazdsa

 agenetikai térképek biztos alapot jelentenek genomikai projektnél -
genomszervezddés vizsgdlata (pl. genomszekvendlds, fizikai térképezés,

genetikai és citoldgiai térkép 6sszevetése, stb. )
« 0sszehasonlito genetikai térképezés (genom evoldcio)

« gyakorlati szempontbdl fontos génekhez vagy I6kuszokhoz kapcsolt

markerek azonositdsa

« génklénozds



Osszehasonlité genetikai térképezés I.
(alapfogalmak)

Kapcsolt genetikai markerek (kapcsoltsdg) vizsgdlata kiilonb6zé fajokban vagy rendszertani
kategoridk k6zott

Homoldgia = hasonlésdg; kozds evolicids eredet (maddr és denevér szdrny; hasonlé szerkezet és
pozicio)

Analdgia = hasonlésdg, kozds evolicids eredet nélkil (pl. 1égy és maddr szdrny)

Homoldgia - ortoldgia és paraldgia
- két gén ortoldg, ha két kiilsnb6z6 fajban taldlhatéak, és egy kézos 6s-génbdl szdrmaznak, mely
a két faj kozos dsében jelen volt. Ugyanazt a funkciét szolgadljdk, a két fajban.

- két gén paralég, ha ugyanabban az organizmusban taldlhatéak, és egy kozos 6s-génbdl
génduplikdcio és azt kovetd divergens evolicio Ut jdn alakultak ki. Tobbnyire kiilonb6zd, de
egymadssal 6sszefliggésben lévé funkcidjuk van.

ortoldg gének paralég gének

— X

Y faj gén A, gén A,
d0si faj gén A




Osszehasonlité genetikai térképezés II.
(alapfogalmak)

homologs

/—/%.

paralogs

frog o chick(X mouse: mousefd ohick[j f,-og[j

N

o-chain gene [-chain gene

\:g(‘m‘ duplication /

early globin gene

ortoldg-paralog

= ortoldg lokuszok két kiilonbozé faj azonos kromoszémdjdan helyezkednek el
= a lokuszok két kiilénb6z6 faj azonos kromoszémadjan konzervdlt sorrendben helyezkednek el

(nem helyesen manapsdg a kettdt azonos értelemben haszndl jk!)

= markerek sorrendjének konzervdltsdga kromoszémaszinten
= markerek sorrendjének konzervadltsdga kisebb genomi szakaszon




Osszehasonlité genetikai térképezés ITI.

Macrosynteny humadn és egér genom
kozott
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Osszehasonlité genetikai térképezés IV.
(Medicago sativa és M. truncatula)
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(Choi és mtsai. 2004)




Osszehasonlité genetikai térképezés V.
(Medicago - borso)
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Genom 6sszehasonlitds teljes genomszekvencia
felhasznaldsdval

Medicago truncatula chrb és chr8
(Young et al. 2011, Nature)

sdrga - Mtb és Mt8 szintenikus régio
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Poliploidizacié a zdrvatermék evoldcidja sordn

Jurassic Cretaceous

Tertiary

—i

Physcomitrelia patens Moss
mmee—— Eschscholzia californica

—® Solanum tuberosum

25 my

L— Solanum lycopersicum

| sprajseny

spualsy

L] Lactuca sativa Euasterids Il )

120 my |

15 my |
=85 my

|

htswr:

Vitis vinifera \'I

Lotus japonicus

Medicago trunicatula

a
| spsoing

& Glycine max

|
spISOY

—a— Populus trichocarpa J
R e i Salix

g ® Gossypium hirsutum

Carica papaya

Il spisoing

——w——————— Arabidopsis thaliana

- —_— Acorus americanus

Musa spp.

Oryza sativa

Sorghum bicolor

150 100

Fawcett et al. 2009

65 O my

sjoa1png

slodouop

Hexaploid ési eudicot genom

Kiilonbozé WGD becslések

Ujkeleti poliploidizdciés esemény

/
KT-hatar
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- a novényfajok 60%-a kipusztult

- fiiggetlen genomduplikdcids események
csoportosuldsa

- poliploid fajok magasabb
alkalmazkoddképessége



Poliploidizdcio a névények evollcidja sordn
* afajok 35%-a neopoliploid

* alegtobb faj az evollcio sordn tobbszor dtment poliploidizdciés eseményen
« életképes aneuploid varidnsok

(allopoliploidizdciét kovetden gyakran - hexaploid biza)
stabil bldza vonalak hidnyzé homeoldg kromoszomdkkal

POAOCHLS
auicols

magnoliids

" Aetinidia
| | .—'L:_ ® - duplicdcié
| ] I T P4
B —~a Cameiliz *- triplikdcié
pallss ™ T
A “E——*\ ity
“ i

(Fawcett et al. 2013)



NGS alkalmazdsa a névényi biotechnoldgiaban

Genetikai térképezés szekvendldssal

deep|y AA BB
sequenced
parents W x V
1Create segregating population
H’L 1 2 3 4 5 (TS P e gy
Isolate DNA from each RIL
Make NGS5 library using barcoding
Sequence with NGS
Align to reference genome
Call alleles
Assign genotypes

RIL ©hr 1: 123400 Chr 1:1567T80 Chrl:358900 .

1 A A AR
2 BB BE AR
3 BE BB Ba
4 A BB Bs
5 Be

pl. bors6é RIL populacié genotipizalasa
szekvenalassal Boutet BMC Genomics 2016

Mutaciot okozé allél azonositdsa egy
genetikai screenben

% 2

Parent 1 Parent 2

Create F1
Self to get F2

244 B

Bulk mutants

NGS
align to reference
genome

Examine ratio of
allele distribution
¥ across genome

/ Mutation

Parent 2: Parent 1

Chro mosoma

Hamilton and Buell 2012 Plant J



Transzkipcids faktorok (TF) genomszint( vizsgdlata I.

Chromatin Transcription
remodeling complex co-regulator
g comp g RNA polymerase

g {;
m“ i‘gﬁvv

Transcnptmnal start site

Genomic Nucleosome Specific DNA binding General Gene body

DNA transcription factors  transcription factors

TF — DNS-k6t6 domén (DBD); gén expresszid szabalyozasa

az élélények fejlédési, morfologia, fiziologiai funkcidit szabalyozzak

névények - helyhez kotétt életmodot folytatnak

1500-2000 gén/néveényi genom (151 Ostreococcus tauri; > 4000 Glycine m.)

> 50 géncsalad
génduplikacio - alkalmazkodas, uj funkcidk, diverzitas

elegend6 mennyiségil és minéségl genomszekvencia

endophyta szennyezés; ha a csoport fajainak tdbb mint 20%-ban eléfordul

99 TF DBD géncsalad

a noévényi TF-ok kézil

+ 36 kdzbs a legtdbb eukaridta élélénnyel

* 6 kdz06s a Viridiplantae és egy-két nagyobb eukariota csoport kozott

» 5 specifikus a Viridiplantae fajokra

- ) } noévényspecifikus TF csaladok .=z
+ 16 specifikus a szarazféldi névényekre ) LE:QJ,;LL_T:!_LILW T

* 36 hianyozik a névényekbdl
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M.D. M.D. Lehti-Shiu et al. / Biochimica et Biophysica Acta (2016)



Transzkipcios faktorok (TF) genomszint( vizsgdlata IT.

A Lycophyte

Humiber of ganes
wih comans

Domain
i‘amriw

paleopolyploidizacio, WGD — tébb gén, tébb TF ..ﬁsmf;
szarazfoldi nbévények esetén jelentd ndévekedés génszamban a
NAC TF csalad elterjedtebb a kétszikliekben, mig WRKY .

csalad kiterjedtebb egysziklekben T L T PR |"
TR i ™ mt® |1 l'
génduplikacié - WGD, tandem, transzpozon kozvetitett S I |I

- Arabidopsis esetében 2x WGD eredet(i, mint a tandem ;T':"
duplikalt génszam e
génduplikacié oz I
- elvesztés (teljes delécié vagy pszeudogénné valas) J”m?.:? I

- megmaradas — ,biztonsagi tartalék”, uj funkcié L‘fﬁz

™
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TF Court TFs as %
(x, 1000) of genes
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M.D. M.D. Lehti-Shiu et al. / Biochimica et Biophysica Acta (2016)



Transzkipcios faktorok (TF) genomszint(i vizsgdlata TIT.
Duplikdléodott gének sorsa

* génduplikacio

o elvesztés (teljes delécio vagy pszeudogénné valas)

Sub-funciions

o megmaradas =g Binding 2mriy
L. £t genss
- biztonsagi tartalék” ¢§ET e
- uj funkcié (viragszerkezet evolucioja) A Dupiication || 4 Pseufagm'mn‘m*
gens loss
- eltérd alkalmazkodas
@4:'& —— @ =8
- alfunkcié kialakulasa (eltéré mértéki funkciovesztés/nyerés) oy | Obemlion —=
—
- heteromer komplex, melynek tagjai duplikalédnak - ,gén ',r—EI s i ¢{—pﬁ
- ] .. . . ’ s .-/l‘_"ﬂ adaptive =
szimmetria” a sztdchiometirai egyensuly megtartasara (gyakran wosnncicn  confiict
nagyfoku expresszids hasonlésag; Arabidopsis gyokérben c @ " .
- (einls X F 8 that can fom
kifejez6d6 TF-ok) E'..ww zmtonf N Dyconemesn
M i A H 2 Iy PR ;gfs*j;‘.mmlms f | ba:'anm‘:'-. l. i_;f:%:;%mlm
* Uj tulajdonsagok kialakulasa/evoluciéja, domesztikacio T \ b’t’ -
o ;
o MADS-box TF — viragstruktura evolucioja - ABCE modell (BCE D@;:;g E
oo dE’
MADS-box) s
- A+E csészelevél, A+B+E sziromlevél, B+C+E porzé, C+E termd = % -E b’ b’

o domesztikacid
- teosinte branched1 (tb1) TCP TF, erésebb expresszid
kukoricaban egy TE inszerci6 kévetkeztében (enhancer) ndivaru
viragzat fejlédését segiti el

- a mag kipergését elinditdé TF gén delécidja (sorghum, rizs, stb.)
M.D. M.D. Lehti-Shiu et al. / Biochimica et Biophysica Acta (2016)



Génizoldlas

+  Kérdés: hogyan azonositandnk egy gént egy komplex szervezdédést

eukariéta genomban?
Arabidopsis 125 Mb/1C ~25 000 gén
rizs 430 Mb/1C ~ 50 000 gén
human 3400 Mbp/1C 30 000 - 35 000 gén
biza 16000Mbp/1C ~ 25 000 gén
gyapot 2,200 Mb/1C 50 000 - 80 000 gén
Medicago truncatula 450 Mbp/1C ~ 30 000 gén

»  pl. mutagenezissel (transzpozonokkal egybdl klénozzuk) de..
- kicsi az egyedszdm (nem tudunk elég utédot atnézni, mint mikrobdknal)
- letdlis hatasok
- 16bb helyre ugrik a transzpozon

- szekvendldssal megoldhaté
- csak a mi géniinkbe nem ugrik a transzpozon.. stb. MIT CSINALJUNK??

» kapcsoltsdgi analizissel

- mihez legyen kapcsoltsdg? - MARKEREK
- hogyan hatdrozzuk meg a kapcsoltsdgot? GENETIKAT ANALIZIS




Nitrogénkotd szimbiotikus kapcsolat

Nod+ Fix+ Myc+

hv

mutdcidk é',

v | c.H,,0
Mt dmil , dmi2, dmi3, nsp2, nsp2, nfp, fihizobium
lin, ipd3, stb. Nod- Myc-/+
Ps sym10; Ps sym19, stb. Nod+ Fix- Myc-/+
Lj syml; Ljsym2; symb, stb.

cél: a szimbiotikus nitrogénkotés bioldgiai
folyamatanak megismerése




Génkldonozas - térképezésen alapulé génizoldlas stratégidja

nod gene
marker A marker B marker C ‘ marker D marker E marker F

homozygote mutant alleles
heterozygote -

h il llel
omozygote wild type alleles e

sequencing

F2 plants

i

T~/ /S

candidate genes

BAC contig




Az MtNSP2 gén térképezésen alapuld izoldldsa

genetikai térkép (cM)




Az MtNSP2 gén kérnyezete a M. truncatula GenomeBrowser-en

megjelenitve I.

medicago jevi.org)

Available Tracks

AKfilter tracks |

~ A. MTGD Data %
select all from category Ii‘
* Annotation (Mtd.v2) 4
select all from category D

[ Mtd.0v2 - Gene Loci

Mtd.v2 - Protein Coding Genes

[] Mt4.0v2 - Transposable Element (TE) Genes
[] Mt4.0v2 - tRNA models

+ Assembly (Mtd.0) 4

select all from category E
[] Assembly Golden Path

BAC Mapping

[ Gaps

[ Reference Sequence

~ Bvidence "

select all from category Il

[

T ab initio Gene Predictions

select all from category [l

[ Augustus
[ FGeneSH

~ EST and Protein Alignments 3

select all from category [m]
Sanger/454 ESTs (Sep 2012)

Tentative Consensus (TCs, MtGI 11.0)

[] UniRef%0 non-Mt Plant Proteins {Sep
2012)

~ Orthologs (ELAT Alignment) 3

select all from category |:|
[] Arabidopsis thaliana

[1 Glycine max

[ Lotus japonicus

* RMA-seq Mapping Coverage k

select all from category |:|
[[]Blade {4 week)

[[] Bud {4 week)

[ Module

[] Open Flower

[J Root {4 week)

[JRoot {Control)

[ Root (NF-treated)

[1 Root (Rhizobium Infected 36hr)

[] seedPod

racks

wB 9 4 4 9

Medicago truncatula v4.0 File  View
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=
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3
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Az MtNSP2 gén kérnyezete a M. truncatula GenomeBrowser-en
megjelenitve II.

€

Available Tracks

edicagojevi.org/medicago/jbrowse/?data=data%2Fjson%2Fmedicagofloc=chr3%3A32665601.327345008&tracklist=1&nav=18&overview=18&tracks=gene_n

| AKiilter tracks

~ A. MTGD Data
select all from category
~ Annotation (Mt4.(0v2)

select all from category
[] Mt4.0v2 - Gene Loci

Mtd.0v2 - Protein Coding Genes

[] Mt4.0v2 - Transposable Element (TE)

Genes

] Mt4.0v2 - tRNA models

¥ Assembly (Mt4.0)

select all from category

[] Assembly Golden Path
[] BAC Mapping

[ Gaps

[C] Reference Sequence

~ Evidence

select all from category

~ ab initio Gene Predictions
select all from category

[ Augustus
[ FGeneSH

~ EST and P;ote'm Aﬁgumems

select all from category

[_]5anger/454 ESTs (Sep 2012)
[] Tentative Consensus (TCs, MtGI

11.0)

] UniRef%0 non-Mt Plant Proteins

(Sep 2012)

= Orthologs {BLAT Alignment)
select all from category
[] Arabidopsis thaliana

[ Glycine max
[ Lotus japonicus

select all from category
[ Blade {4 week)

[[] Bud {4 week)

[ Nadule

[[] Open Flower

[] Root {4 week)

[ Root {Contral)

[] Root (NF-treated)

[[] Root (Rhizobium Infected 36hr)
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Delécidk genetikai térképzése 1.
Transzkripciés mintdzat alapjdn t6rténd klénozds (Affymetrix gene chip)

CHIP 1
A B C

= EEE

vad tipus

mutans
(fast neutron)




Transzkripciéos mintdzat alapjdn t6rténd klénozds (Affymetrix gene chip)

minden egyes gént 16-20 szintetizdlt probapadr képvisel
egy-egy prébapdr egy tokéletesen parosodé (PM) és egy .mismatch”-et
(MM) tartalmazé oligonukleotidbdl dll

egy vizsgdlt génre a PM és a MM oligonukleotidok jelerdsségei kozotti
atlagos kiilonbségek adjdk az eredményt
a Medlcago Affymetrix gene chip 61 200 probe set (.gént") tartalmaz
32 167 M. truncatula EST/mRNA
tovdbbi 18 733 prediktdlt gént
1 896 lucerna (M. sativa) EST
8 305 Sinorhizobium meliloti gént ill. prediktalt gén

Affymetrix Chip




Az MtERN! (bitl-1 mutdns) gén transzkipciés mintazat alapjdn
térténd azonositdsa

4 A
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ERF TF
| AG-peptide
|  deletion in 3itl-1
..%... ........................../
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AGP Karyopherin

_ ERF transcription
Unknown protein a-tubulin e




Az MtERNI (pdl mutdns) gén térképezésen alapulé kldnozdsa
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Delécidk genetikai térképezése 2.
Oligonucleotide Array Comparative Genomic Hybridization (oaCGH)

Medicago truncatula - Oligonukleotidok
exon 150bp
intron/utr 300bp
unigenes >1000bp 300bp
Delécidk kimutatdsa
Egy és tobb kdopids amplifikdcié kimutatdsa
Transzlokacié kimutatdsa

& & & & & FHFFHFFE FHFFH LSS LSS S
& & @ @ @" @" @" @ <§>° <§>°’ <§>° @" <§> @ @“ @“ & @" &
o

Ea
robe location
N chr

N probe location
D090 orobe locatin
o 1

CGS - Comparative Genome Sequencing




0aCGH vizsgdlat M. truncatula novényeken

Segmentation for 13126102 532 va. 13126102 633 (J3126104 10bp)
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]
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Sepmentation for 13128902 532 va. 13128902 633 31 _10bp)

S O I e . )
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L-%eeesen®’

Raja Duvvuru Muni



GWAS (Genome-Wide Association Studies)

vagy WGA study (whole genome association study)
Mi a GWAS? - A genetikai vdltozatossdg és egy tulajdonsdg kapcsolatdnak
vizsgdlata egy genomon beliil.

SNP-€k a genomban
e (oo _T____ ____T___ Y A W g
vizsgdlt B S
tulajdonsdgra 2200 T T DI
kiemelt egyedek ~—7- 7777 Tt o T o
B » Populdcids csoportok kialakitdsa
kontrol R S - Teljes genom genotipizdldsa
e A A AC-—C (e + GWAS
——-T--——= —T—=—= ———-T——— ——— — ———-—

Fine mapping
Jelolt gének keresése.
Polimorfizmus azonositds.

Fenotipusért felelés SNP



GWAS - Aphanomyces euteiches elleni rezisztenciat biztositd génvariansok
azonositasa Medicago truncatula-ban I.

>

= M X “ ’
°_ O

o

Nl 2 3 415

Bonhomme et al. 2014 New Phyt

Két fenotipizdldsi médszer (in vitro és

novénynevelé kamra)

M. truncatula HapMap Project - 288 ckotipus
(www.medicagohapmap.org)

16 515 723 SNP vizsgdlat

2 SNP-t azonositottak GWA vizsgdlattal egy F-

box proteint kédoldé gén kddold régidjdban és

promdterében

(a) GWAS of in vitro phenotype (PC1)

=log1Q(p)

a 5 & 7 B
Chromosome

GWAS of climatic chamber phenotype (RRI)

=log10(p)

Chromosome
PC1 candidate region RRI candidate region
(b} Bl &
cLILINE___ ., €3_2614037
- = 32773973

2 8

.

.
& &

=log10(p]
=log10{p]

2 2.5 E) 35 2
position on chromosome pasition on chromosome



GWAS - Aphanomyces euteiches elleni rezisztenciat biztositdé génvariansok
azonositasa Medicago truncatula-ban IT.

Coding sequence g % g g g
Amino acid sequence —:‘:;.'I:I. ﬁl §| §| fl §I
F-hox associated domain d 2 u b H
F -box domain I Er.l I I I |C1 |5| I |
* 2 SNP-t azonositottak GWA vizsgdlattal egy F-box
H I E I ]cl |G| I | . /7 7/ 7/ 7/ /7 14 N4 4
H proteint kédold gén kédold régidjdban és
B on prométerében (chr 3)
Susceptible .
| E Q—I £ LI+ Nem azonositottak a szenzitiv és rezisztens
[ I T S p— Enf.is': -...|;-! ! :}:-!K;E:;P: 1 :':1':|'§|| PR L
LN mamaiieniins mll vonalak kozott expresszids
T T LR EH T kiilonbséget az F-box gén esetében
G 5] giE
e '-.i'_;...-:-.:..:.r..H-=-,.:-.-:[_}fg;.:..-[-!.§|E-.--_-I]..|;:§§'§;i;|gi.i!;..; i * a nem mikodé F-box-ot hordozé allélek a
e : rezisztensek
(— EEmE e ==
iB3) (E[C159) an . . . , 7
g « F-box protein a rezisztencia negativ reguldtora
_— i I | li '|';'!."!§|.'¥I:|
0005 =

Filogenetikai fa az F-box gén 1185 gb-os genomi
szekvencidban azonositott 65 SNP alapjdn

Bonhomme et al. 2014 New Phyt



GMO I.

GM vagy GMO: genetically modified organism - génmédositott, genetikailag
modositott vagy .génkezelt" él6lény
(hagyomdnyos mutagének, poliploidizdcid, keresztezések? genomszerkesztés?)
génmanipuldlt?
Géntechnolédgia alkalmazdsdval eldadllitott médositott genetikai dllomdnyd élglény

- transzgenikus: nem rokon fajbdl szdrmazé genetikai informdcié
- ciszgenikus: azonos vagy rokon (pl. vad) fajbdl szdrmazé genetikai informdcié

A transzgénikus novények nélkilozhetetlenek a gének szerepének kutatdsaban

Mikroorganizmusok: az iparban elterjedt a haszndlatuk - vakcindk, gyégyszerek,
tdplalékkiegészitdk, vitaminok, enzimek, adalékanyagok, stb., pl. B2 és C vitamin,
citromsav, lizozim, a-amildz, (keményitd -> cukor), kimozin (sajtgydrtas), inzulin,
novekedési hormon, véralvadasi faktorok

Allatok:

- omega-3 diszné (omega-3 zsirsav fermeltetése egy nematdda gén beliltetésével,
2006)

- ENVIROPIG - jobb foszforhasznositds (Canada, 1999)
- megvdltozott osszetételliill. szerkezetl tejet add kecske
- novekedési hormon termeltetése halakban (lazac, ponty, stb.)



GMO IT.

Novények:

- Elso generdciés GMO: termelének/fajtatulajdonosnak kedvezé tulajdonsdg

bevitele [herbucudrezusz‘rencua (pl glifozat), kdrtevé elleni rezisztencia
(Bt foxin, virusrezisztencia), ipari szempontbél kedvez tulajdonsagot
hordozé novény - szinte kizdrélag ilyenek vannak kéztermesztésben

Bt toxint
-+ hordozd kukorica

glifozdt rezisztens
szdja

- Masodik generacuos GMO: elényds tdpldlkozdsi vagy élettani tulajdonsdggal
biré névények (fogyaszté szdmdra kedvezé tula Jdonsag pl Lys/Tr'p
osszetétel megvdltoztatasa, Golden Rice) - S




GMO TIT.

oo V4 .
- Novények:
- Harmadik generdciés GMO: hideg-, és szdrazsdgtiirs fajtdk

- Negyedik generdcios GMO: gydgyszer-, és enzimtermeld fajtdk (bioreaktorok),
fitoremedadcio (1., 2.) , biolizemanyag, novényi szenzorok (TNT)

o MerA [
1 . CHa'Hgi.—f‘%_" He(l) ?%’ Hg(0) 3. V Exterior ‘TNT

Extracellular
-

= ————
CH4 NADPH NADP+ Input ‘ Apoplast

______ *  Hg-conjugates pumped into vacuoles, TNT
_Iﬂeceptoro -
- .+ = Hg(II) hyperaccumulated above- r
ground in sinks for later harvest or Membrane

alternatively, Hg(0) volatilized

[ HAMP
Transmembrane O‘i H——oHe

Signaling Trg:PhoR &

ATPase

— s Hg(D) transported aboveground and
s volatilized or reoxidized and trapped

.+ * Detoxification of jonic mereury
< (Hg(IL)) to soluble metallic (Hg(0))
encourages transport
............... Nuclear

= Detoxification of methylmercury to -
Translocation

Synthetic Signaling Pathway
1

® o ioniec mercury in roots blecks flow into
MerB MerA ™. food chain

CILHg* --> Hg(II) --> Mg (0)"~ .

Hg transport into roots

Transcriptional PhoB-VP64
Response
PlantPho

NHNH
O, NH,CHO « /\ /\
0N CH, CHO




GMO 1IV.

A kezdet - 1994, USA

Az els6 szabadfoldi termesztésbe és kereskedelmi forgalomba keriilé genetikailag
modositott novény - UC Davis egyetem és a Calgene cég, késdbbi tulajdonos - Monsanto

A Flavr Savr egy olyan paradicsom, amely a genetikai
mdédositds hatdsdra tovdbb megorizte frissességét, az
érett termés lassabban puhult meg ( sejtfal pektinjének
lassitott lebomldsa). Termesztését 1997-ben
megsziintették.

Zeneca - csokkentett viztartalmd, plirének alkalmas
modositott paradicsom. 1996 és 1999 kozott 1.8 M tonna
pirét adtak el az Egyesiilt Kirdlysdgban.



Genetikailag médositott novények termesztése

A genetikailag modositott ndvenyek vetésterilete a vilagon, 2014
A vildgon 28 orszagban termaszienak gensiiaiag modositan fgm) ndwdnyekst
—— 2014-ben & gr-ndvdnyek vehésteviiele dsszesen 1815 millkd hakdr, shbil
2
200
Lz 0,1 milic hektér alat vetdsterdtet: Bangiaces, Chie, Conta Rica, Ceenorssig. Hondras, ¥oba, Portugaa, Romina, Szbvikia
160 - e ..|@|@ML._...\
40 - | i .,.i' 1 I;J'l. . K Riad
120 e W - ﬁ
i 2007: 114 3 millio ha r--e.,:H
o 2008: 125 millié ha v
- 2009: 134 millié ha
" 2010: 148 millid ha
2013: 175 millibha
l £ 2014 1815 iillié ha ~
& o Ao & 4 B b 2015: 180 mllllé ha |_-'I
FESELE T T TS5 2016: 185 millié ha |
total industrial countries  ——— developing countries




Tahle 1: Global GM area by country

: Gountry : Area (millions

: Sofglohal Crops
' of heotares) =

; GM heotares

 Paraguay 390 S 2%

9 _; Pakistan G285 | 16% 7 Cation

0 Uuguy 184 oo i

11 i Bolivia i 1.00 u.a'% i Soybean

12 | Philippines | 083 : 05% { Com

13 | Australia © .54 P 03% { Cotton, canola

14 ; BurkinaFaso  : 0.45 L 0.3% " Cotlon

15 ¢ Myanmar 032 L 0.2% : Catton

16 | Mexico 07 F 0%  Cotion, soybean

17 | Spain | 013 : 01% ' Com

18 Columbia 0.10 1% Cotton, com

19| Sudan " 0.00 T 0.05% " Cotion

20 | Honduras i 0.03 i 0.0 i Corn, saybean, canola

21 | Chile L0 L0 i Com

2 | Portugal | 0.009 | 0.005% : Com

2 | Cuba L 0.003 © 0.002% ! Com

24 | Czech Republic | 0.002 i 0.001% i Com

% | Romania : <0001 ¢ <0.00M% i Cotion, soybean

% i Slovakia i <0.001 i <0.001% i Com

77 : Costa Rica © <0001 ¢ <D0t . Com

% | Bangladesh | <0001 : <D0M%  Eggplant

: 28 COUNTRIES | 181.48m hectares | 100%  9crops

90%

Data from

98%

OF GLOBAL
GM
HECTARES

James, 25

SAMAA Briaf Number &8

USA
Brazilia
Argentina
India -
Canada
China

GM novények termesztése vildagszerte 29 orszdgban tortént 174 millié hektaron (2013/2015)

73.1 M ha
422 M ha
24.3 M ha
11.6 M ha
11.6 M ha
3.9 M ha



GM novények termesztése 2013

Area (millions

Country of hectare) GMO crop
USA 701 5.M.C.R, 5B,squash, papaya
Brazil 40,3 S.MC

Argentina 24 4 S.M.C
India 1,0 C
Canada 10,8 RM.5, SB
China 4.2 C, poplar, papayas, tomato, sweet pepper
Paraguay 3.6 5
South Africa 2,9 M.5.C
Uruguay 15 5.M
Bolivia 1.0 S
Philippines 0.8 M
Australia 0.6 CR
Burkina Faso 05 C

Mexico 0.2 C.5
Chile «0.1 M5 R

Colombia «0.1 C,carnation

Honduras «0.1 M
Costa Rica «0.1 C,5
EU (six member states) 0,1 M

Soy

o & % B OB B B @ 2.8

Sl AL PP SR F P

Maize

PELREGPEPEEPE P I

Rapeseed

s R e W o o @ B

PORLEEPER PP P A

Field areas for &M plants according to country in 2013; field are in millions of hectares
5 = Soybeans, M= Maize, R = Rapeseed, € = Cotton, S5B=sugarbeet
Source: ISAAA Brief No 46-2013

Catton

PELEPEPEEEEPEP 5 D

84, 5 millié ha
79%-a GM

57,4 millié ha
32%-a GM

8,2 millié ha
24%-a GM

23,9 millié ha
70%-a GM



GM névények termesztése vilagszerte 26 orszdgban tortént ~ 180 millid
hektdron (2015/2016)

USA 72.9 M ha
Brazilia 491 M ha

Rank Country 2015 2016 .
1 USA* 709 729 Ar‘genhna 23.8 M hCl
2 Brazil* 44.2 49.1
3 Argentina* 245 238 CGnGd a 116 M hCl
4 Canada* 11.0 11.6 .
5 India* 1.6 10.8 Iﬂdl(l - 108 M hG
6 Paraguay* 3.6 3.6
7 Pakistan* 2.9 2.9
8 China* 3.7 2.8
9 South Africa* 23 2.7 - i b
10 Uruguay* 1.4 1.3 494 200 185
11 Bolivia® 1.1 1.2
12 Australia® 0.7 0.9 445 180
13 Philippines* 0.7 0.8
14 Myanmar* 0.3 0.3 395 160
13 Spain* 0.1 0.1
16 Sudan* 0.1 0.1 346 140
17 Mexico* 0.1 0.1 117
18 Colombia* 0.1 0.1 296 120
19 Vietnam <0.1 <0.1
20 Honduras <0.1 <0.1 247
21 Chile <0.1 <0.1
22 Portugal <0.1 <0.1 1498
23 Bangladesh <0.1 <0.1
24 Costa Rica <0.1 <0.1 148
25 Slovakia <0.1 <0.1
26 Czech Republic <0.1 <0.1 99
Total 181.5 179.7
49
*Biotech mega-countries which grew more than 50,000 hectares, or

more.
**Rounded-off to the nearest hundred thousand.

78% 64% 33% 24%

SOYBEAN COTTON MAIZE CANOLA

Source: ISAAA, 2016.

CONVENTIONAL B siotecH



Eurdpdban GM novények termesztése 2009-ben 6 orszdgban, 2010-ben 8
orszdgban tortént

Biotech Crop Countries and Mega-Countries*, 2009 2009 - 94750
hektdron
as azo w14 019 nzz 25 21
& arsals® i"m'hrﬁi Spain® el Repudie Fealwined Slawakia Bai praral G
.3 Wil bl <OLATE b i Bilsae, [ | 00 A W B <0.0% Ml Flam | | soom pailion Mo | | oo s e | | etot misTen s kukoricamol
o At SAmirs Sk Salam RS TV LS i . y
et e rezisztens '
Mon810 GM kukorica
s 2013 - Spanyolo., Port.
£ 1) B ey Bilas -
Comims, Canclia, i
hbiatia fagm b
2010 - Amflora burgonya
"ns (csak amilopektin)
0.1 hiBiom Han. Svédorszdg,
Comon, Sertaen Németorszdg
= Cseh koztdrsasdg
Hondiotas 2011 6ta nem termesztik
OO Ml M,
RS
aza
iosia Kica
o sl Wt
Conaes, Sorybmas
a7 —
oealraralnla
O Pl s,
s
S0 e #3 5 a7 5] an
Eirslvtar™ v Argearine” Ef e ey ™ Poaraagnie " framif~ Surrarly A fates®
Gl Al s, s <O Fiilham Hlas | | 393 MM s 58 A by s 2% laliman s, T4 Al e M 3 piillon Hae
O™ 15 biotech mega-countrics growing 50,000 hectares, or more, of biotech crops. koztermesztésben

Source: Clihve lunes, 2008, nincs GM nb’vény



Egyéb novények - 2013

Cukorrépa: USA-ban 2007 é6ta, 2013 - 460000 ha, a termelt mennyiség 95%-a herbicid rezisztens;
Kanada 15000 ha; 96 %

Cukkini: 2000 ha

Papaya: Hawaii - 2000 ha (60% GM), Kina - 6275 ha

Nydrfa: Kina 450 ha

Kisebb mennyiségben GM paradicsom, paprika, petinia

EU 2013

Mon 810 és az Amflora rendelkezik termesztési engedéllyel, Pioneer 1507- toxintermeld és
glufozindtrezisztens, 2013

MONB810 - Spanyolorszdg és Portugdlia; 30% ill. 10%-a a kukorica mennyiségnek GM (137000 ha, 9300
ha)

2013 - Az Eurépai Bizottsdg dontése nyomdn egy harmadik GMO novény is kozel keriilt a szabadfaldi
termesztéshez: a Pioneer 1507 kukorica egyszerre toxintermelé és glufozinatrezisztens

¢lelmezési és takarmadnyozdsi célra 49 féle GMO novényt lehet felhaszndlni az Eurdpai Uniéban

ezek tobb mint fele, 27 valamilyen génmédositott kukorica, a tobbi olajosmagvak, széja- és
gyapotféle

Magyarorszdg 2013

« vetési moratérium mindkét unids szinten engedélyezett GM novényre (Amflora GM burgonya, MON810
GM kukorica)

* Magyarorszdgon kisérleti céllal engedélyezett GMO kibocsdtdsok adatbdzisa http://biosafety.abc.hu



GMO szabdlyozas

USA: 1986 - minden laboratorium kiviili felhaszndlds hatdosdgi engedélyhez kotott; 1997 6ta
csak bejelentési kotelezettség

EU: 2004-ben oldotta fel a tilalmat, de t6bb orszdg korldtozdst vezette be

A fogyaszténak joga van vdlasztani, ezért az EU torvényhozds szabdlyozta a GMO-k
kereskedelmi forgalomba keriilését és jelolését az Eurédpai Parlament és a Tanacs
1829/2003 1830/2003 rendelete alapjan:

jelolési kotelezettség van minden olyan alapanyagra és termékre
amelyben az EU-ban engedélyezett GM novényekre nézve a GMO
tartalom 0,9% felett van



GMO helyzete Magyarorszdgon

Magyarorszdg: Géntechnoldgiai tevékenységrél szolo torvény (XXVII/1998) 1999.01.01-t6l -
minden GMO-val kapcsolatos tevékenység engedély koteles

Engedélykérelem: Géntechnoldgiai Eljardsokat Véleményezd Bizottsdg

Magyarorszdg alaptorvénye szerint Magyarorszdg a testi és lelki egészséghez vald jog

érvényesiilését - tobbek kozott - genetikailag modositott élélényektél mentes

mezdgazdasdggal is elbsegiti.

Magyarorszdg takarmdny fehérjeigénye:
-580 e t/év

- ennek kb. 50%-dt sz6jdbél fedezziik, aminek 90%-a import

- a vildg 350 M t/év széjatermelésének 96%-a GMO

- Mo. széja termelése 60-70 e Ha (6MO-mentes), ennek 85%-a export (kb 100 USD
felar/t)

- a magyar szdjaigényt kb. 230 e Ha-rdl lehetne kielégiteni (.tuddsintenziv” névény)

- fehérjeprogramok



GMO pédak I.

Példak:

1. MONB8IO jeld, rovarrezisztens génmédositott kukorica; Bacillus thuringiensis (Bt)
talajbaktérium toxintermelé génjét épitették be (kukoricamoly ellen; Mo-on ritka

kartevd); USA - 1996 6tq, vildgon 21, EU-ban 6 orszdgban termesztik; a kivont toxint
inszekticidként alkalmazzak (!)

MONB810 génkonstrukcié (Heszky, Agroforum 2008):

— kukorica prométer ErAMagUVIN Iy G NN

T virus prométer szintetikus PAT T
l (her‘bicidlfoler'ancia) l

baktériumbél baktériumbél virusbol

phosphinothricin acetyltransferase (PAT)



€ b

GMO példdk II. , qy
) 4 ‘

2. Golden Rice: arany rizs - Ingo Potrykus (Swiss Federal Institute of Technology) és Peter Beyer (Univ. of

Freiburg); Ye et al. 2000. Engineering the provitamin A (beta-carotene) biosynthetic pathway into (carotenoid-
free) rice endosperm. Science 287 (5451): 303-305.

- A vitamin hidny vaksdgot és egyéb fejlédési rendellenességet okoz (egyoldald tdpldlkozads), ~ 250-
500 E eset /év

- B-karotint (A vitamin prekurzort) termel6 rizs elddllitdsa endospermiumban két
bioszintézisben résztvevé gén transzformdcidjdaval: psy (phytoene synthase) ndrciszbdl és
geranilgeranil-PP crtl Erwinia uredovara baktériumbdl
l fitoén szintdz

fitoén + 2-pirofoszfar - létrehozdsakor nagy reményeket fliztek hozza (nem profitszerzés a cél; a

l crtt szabadalom tulajdonosok lemondtak minden jogukrédl)
2étakarotin - Fiilop-szigeteken és Tajvanon szabadfoldi termesztés sordn 4-5x tobb mint B-
l - karotint termelt, mint tiveghdzban
v - koztermesztése nagy ellendlldsba iitkozott (kornyezetivédelmi és
likopén antiglobalista aktivistdk: véltozatosabb étrend?)
/ \ likopén cikldz
a-karotin B-karotin

Golden Rice 2 (2005) - 23x tébb B-karotint termel mint az elézé verzié

(kukorica fitoén szintdaz génnel)

Bill és Melinda Gates (2005) - tdmogatds a rizs tovdbbi mindségi
javitdsdra (fehérje tartalom, E vitamin, vas, cink)

/7”7

3. magasabb Ca tartalmd sdrgarépa elddllitdsa (2008) - 15 kg/napi fogyasztds lenne sziikséges



6MO példdk IIT.

Tovdbbi példak:

4, széja = herbicidrezisztens fajtdk, allergén fehérjék csokkentése

5. kukorica - Lys termeld, nagy vas, C-vitamin, folsavtartalmd fajtdk fejlesztése folyik
6. gyapot - herbicid- és rovarrezisztens fajtdk

7. repce - herbicidrezisztens fajtdk, nagy mennyiség( laurinsav termelés

8. papaya - gyfiriifoltosoddst okozé virus (PRSV) rezisztens vdltozat

9. cukorndd - rovarrezisztens és magasabb cukortartalmd (2. gen.) fajtdk

10. cukorrépa - herbicidtolerdns fajtdk.

11. lucerna - herbicidtolerdns fajtdk (glifozdt)

12. burgonya - (‘Amflora vdltozat - BASF Plant Science) - majdnem tiszta amilopektint
termel (amiléz tartalom minimdlis); csak az elédllité biotechnolégiai céggel szerzé6dott

partnerek szdmdra elérhetd, nincs kozpiacon, az EU-ban ipari felhaszndldsra termesztik
2010-t4l

13. paradicsom - a puhulds nélkiil éré Flavr Savr az elsé kereskedelmi célra termesztett
génmoédositott élelmiszer volt, forgalmazdsa nem termelt nyereséget, kivontdk a
piacrdl (1997). Azéta tobb z6ldség és gylimolcsféle késleltetett érés(i/puhulds nélkiil
érd vdltozatdt is elddllitottdk, jelentdségiiket a meghosszabbodott eltarthatésdgi idé
adja.




GMO - mezdgazdasdgi és tdrsadalmi vonatkozdsok

probléma: 2010 - 6,8 millidrd a vilag népessége
2050 - 9,1 milliard

cél: elegendd mennyiségli élelmiszer elédllitdsa, terméshozamok novelése
terméteriilet névelése

hatékonysdg névelése (6ntozés kiterjesztése, mlitrdagydzds, vegyszeres
védekezés, betakaritdsi veszteség és a fejlett vilagban az
¢lelmiszerfogyasztds csokkentése - a nyugati vildgban a
gabona 60%-adt dllatok etetésére haszndljak, stb.)

- ezek korldtozott lehetdségek (?)
- nem a nyugati vildgban kellene névelni a hatékonysdgot
GMO a megoldds? Forradalmasitja a mezégazdasdgi termelést?
Elényck: ezekrdl mdr esett szo - jelenleg > 100 millio ha-on termesztenek GM novényeket
Hatrdnyok:  etikai - egészségiigyi vonatkozdsok
génszokés/géndramlds problémdja (2010. aug.) - himsteril fajtdk
- Brassica napus (Bt toxin) - Brassica rapa - vad rokon faj;.
géntranszfer?
antibiotikum-rezisztencia kialakuldsa/terjedése
kornyezeti kdarok, 6koldgiai veszély (toxintermeld fajtdk)
élelmiszerbiztonsdg, keveredés, allergének, (0,9% alatt nem kell jeléIni)
helyi termelék és multinaciondlis cégek érdeke litkozhet (mag- és vegyszerkasltség)
szabadalmi kéltségek - magyar fajta?

Eredendé rossz? - nukledris energia? Nem a technoldgia a problémal
Tuddshidny!  kutatok feladata- lehetséges veszélyek -> biztonsdgi rendszerek kifejlesztése
a tdrsadalom tdjékozottsdga és ismerete alacsonyszinti



"Ordinary tomatoes do not contain genes, while genetically modified ones do”"

Canada 33 15
United States 45 10
Austria 22 A
France 39 29
Germany 20 DA
italy 44 o
Netherlands 27 22
Sweden 24 ORI
Switzerland 21 I
United Kingdom 33 _
0 20 40 60 80 100
1996 - 1998 Percent Response

M False (Correct) [ Don't Know B True

NSF survey - Tom Hoban
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