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Dheyne Silva Melo e Patricia Bordallo - EMBRAPA Agroindustria Tropical
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NEXTFRUT - Nucleo de Exceléncia em Fruteiras Tropicais nativas

Nucleo com competéncia e tradicdao como fonte geradora e transformadora de conhecimento
cientifico-tecnoldgico para aplicacdo em programas e projetos de relevancia ao desenvolvimento do pais
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Breve contextualizacao do projeto e relevancia do tema
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Cientifico e Tecnolégico

O Brasil detém uma das maiores diversidades de espécies de fruteiras tropicais do
mundo, em sua grande maioria ainda pouco ou nao exploradas comercialmente

Crescente demanda mundial por frutas tropicais: aumento de produtividade e qualidade

A diversidade inexplorada das frutas tropicais brasileiras pode ser potencializada pelo uso
da gendmica aplicada

v/ Programas mais dinamicos e cientificamente embasados e monitorados de coleta e
caracterizacao da diversidade existente

v/ Implementacao de estratégias aceleradas de melhoramento genético assistido por informacao
genOmica (identificacdo de QTL de maior efeito, selecdo gendmica)

Desenvolvimento de recursos gendmicos de base para alavancar as espécies para outro
patamar de pesquisa cientifica e tecnoldgica para décadas a frente

Genobmica aplicada, fortemente integrada com programas de melhoramento e
desenvolvimento de cultivares

PRONEX-NEXTFRUT: formacao e interacao de grupos com competéncia e tradicao como
fonte geradora e transformadora de conhecimento cientifico-tecnoldgico para aplicacao
em programas e projetos de relevancia ao desenvolvimento do pais.




Objetivos propostos x realizados

OBJETIVO GERAL: desenvolvimento e aplicacao de recursos gendmicos para dinamizar
a conservacgao, caracterizacao e o melhoramento genético de trés espécies de fruteiras
nativas do Brasil de elevado potencial econdmico e ainda pouco exploradas

Passiflora edulis (et al.) Psidium guajava Hancornia speciosa
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Objetivos propostos x realizados

Draft do genoma de 1.687 Mb
Plataforma de SNPs para genotipagem
Genotipagem de bancos de germoplasma

Modelos de NIRS para fenotipagem

Analises: estrutura, core collection, QTLs

)

Draft do genoma de 538 Mb

Plataforma de SNPs para genotipagem
Genotipagem de bancos de germoplasma
Modelos de NIRS para fenotipagem

Analises: estrutura, core collection, GWAS

Objetivo proposto
Draft do genoma de 518 Mb
Plataforma de SNPs para genotipagem

Genotipagem de bancos de germoplasma

Modelos de NIRS para fenotipagem

Analises: estrutura, core collection, GWAS

Sim 93.8% de cobertura scaffolds >50kb
Sim SeqSNP 2000 SNPs

480 acessos (Em andamento)

Sim - BriX (em andamento para outras)

Em andamento cBMvV, autocompatib.

Sim 99.5% de cobertura scaffolds >50kb
Sim Axiom array 6800 SNPs

Sim 480 acessos genotipados
N3O - (em andamento)

Slm GWAS RKN (em andamento para outros)

Sim - 95.6% de cobertura scaffolds >50kb
DArTseq 5000 SNPS (em andamento)
513 acessos (em andamento)

Sim - Latex (em andamento para outras)

Em andamento
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Materiais e Métodos

Sequenciamento dos genomas
* [llumina short reads

e Chromium 10X

* PacBioSequel long reads

Mapas genétiCOS (para montagem do genoma ficaram obsoletos)
e Construidos para goiaba
* Previstos para maracuja

Sequenciamento de RNA

* Maracuja: 22 bibliotecas sequenciadas para 7 espécies 3 tecidos de Passiflora
* Goiaba : obsoleto e foram usados dados do GenBank

 Mangaba: pendente (muita dificuldade na extracdo de RNA devido ao latex)

Plataformas de genotipagem: Ndo foi usada a tecnologia KASP (cara e menos eficiente)

e Goiaba: Axiom array com 6800 SNPs

* Maracuja: SeqSNP de 2000 SNPs selecionados

* Mangaba: genotipagem por sequenciamento — complexidade reduzida DArTseq
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Atividades planejadas x realizadas

Descri¢ao da atividade

Treinamento de talentos (6 Dr.; 8 MSc; 2 Posdoc; 3 DTI)

Métodos NIRS de frutos (mangaba latex e maracuja brix) 70
Genomas sequenciados (trés genomas com >90% em scaffold >50kb) 100
Colecao de RNAs para anotacao (maracuja e goiaba; mangaba pendente 80
Publicacdes em revistas indexadas (15 IF <2; 8 IF>3) 70
Genotipagem de populagdes biparentais (mudanca de estratégia) 100
Plataformas de genotipagem (goiaba pronto; maracujé e mangaba em andamento) 80
Avaliagdes fenotipicas N0 campPoO (rkn goiaba; cBWV e autocomp. Maracuja; produt. Mangaba) 70
Descoberta de SNPS (via RNAseq, DArTSeq e sintenia - mudanga de estratégia) 100
Genotipagem de progénies segregantes 80
Analises genéticas (estrutura, core collection, GWAS, SGA, mapeamento QTLs) 50
Genotipagem de acessos de BAG 80

A= =88 Prova de conceito de SGA (mudanca parcial de objetivo para GWAS) 70
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Recurso aprovado X gasto

NEXTFRUT Nucleo de EXceléncia em genOmica aplicada a FRUTeiras

Tropicais (Nucleus of Excellence in Tropical Fruit crops)
0193.001198/2016

* Titulo do projeto

* Processo n?®

* Instituicdo Executora EMBRAPA Recursos Genéticos e Biotecnologia

* Valor aprovado RS 999.954,19
Recursos Liberados Recursos Gastos Saldo
Capital 224.778,30 (-181.615,78) 43.162,52
Custeio 739.175,89 (-495.066,66) 244.109,23
Bolsa 36.000,00 (-74.700,00) (-38.400,00) *
Saldo 999.954,19 (-751.382,44) 248.571,75 *
Data da situagdo 19/05/2021 19/05/2021 19/05/2021

* Em atendimento a solicitagcdo do coordenador do projeto, em 2/4/2018 a FAP-DF autorizou um remanejamento de até RS 109.800,00
da rubrica de custeio para a rubrica de bolsas conforme a necessidade do projeto. Planeja-se utilizar apenas parte deste remanejamento

para bolsas
#0 saldo atualizado na conta investimento do BRB em 19/05/2021 era RS 261.748,21 em fung¢do dos rendimentos acumulados
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Advanced Browse by Project aftributes
Display Settings: « Send 0! v —
Related informat
Psidium guajava cultivar:UENFGO08.1-10 Accession: PRINA713343  ID: 713343 gjosample
Psidium guajava cultivar:UENFGO08.1-10 Genome sequencing and assembly Taxonomy
Whole-genome sequencing and assembly of a Psidium guajava adult plant derived from two generations of selfing using See Genome
PACBIO Sequel | technology. Information for

Psidium guajava

A i PRJINA713343
—

Data Type  Genome sequencing and assembly, Variation 14 additional

Recent activity

Psidium guaja

Scope Monoisolate PRJINA713343

by organism.

Organism Psidium guajava [Taxonomy ID: 120290]
Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; Spermatophyta; Magnoliopsida; eudicotyledons;
Gunneridae; Pentapetalae; rosids; malvids; Myrtales; Myrtaceae; Myrtoideae; Myrteae; Pimenta group; Psidium;

B

projects are related
: Q
B Meuwissen et

Psidium guajava = Hancornia spe

N i i : : : bisphosphate ¢
Grants NEXTFRUT Nucleus of excellence in applied genomics of tropical fruit” (Grant 1D 0193.001198/2016,

Federal District Research Foundation, Brasilia, Brazil) Q_ Hancornia (27

Submission Registration date: 10-Mar-2021
Brazilian Agricultural Research Corporation

Relevance  Agricultural

Locus Tag

Prefix o

Genoma de Psidium guajava depositado no GenBank



& figshare.com/articles/dataset/Genome_sequence_assembly_of_Passion_Fruit_Passiflora_edulis_Sims_/13215500/4?file=25455863 px g
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Genome sequence assembly of Passion Fruit (Passiflora edulis Sims)

Download all (364.86 MB) Share Embed + Collect ces

Grattapaglia, Fabio Faleiro

The genome sequence assembly of Passion Fruit (Passiflora edulis Sims). For the
passion fruit genome sequencing was used a semi-inbred plant of self-compatible
accession “CPAC MJ-M-21" (Roxo Jaboticaba) previously evaluated for maximum
homozygosity via genotyping with microsatellites. We generated raw reads from whole-
genome sequencing platforms (Pacbio Sequel Il and 10X Linked-Reads) and assembled
the sequence data to create a quality de novo assembly of passion fruit with 97%
recovered as per BUSCO analysis. The final genome assembly has a total length of 1.3
Gb, contains 1,868 scaffolds with an N50 value of 4 Mb. Repeat sequences constitute
around 65% of the assembly. Protein-coding gene annotation identified around 41,000
gene models presented in the genome assembly with extrinsic support of RNA-Seq data
gathered from multiple species of the Passifloraceae family. This dataset contains the
FASTA formatted file and many of basic contig and scaffold-level statistics calculated on
the basis of the script assemblathon_stats.pl (github.com/ucdavis-
bioinformatics/assemblathon2-analysis).

146 0 0
views downloads citations
CATEGORIES

e Crop and Pasture Improvement
(Selection and Breeding)

KEYWORDS

genome sequence assembly
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Deteccao de genes envolvidos na resisténcia a
Meloidogyne enterolobii de associacao em goiabeira
(Psidium guajava)

Psidium guajava
SUSCEPTIVEL RESISTENTE

Psidium guineense



Table 3. Summary of the main features of four SNP variants associated with RKN resistance on chromosome 3 of Psidium guajava
likely to cause functional and regulation changes on six predicted genes (see text for details).

Feature EuBR03s4249801 EuBR03s7520846 EuBR03s530383415 EuBR03s529615246
P. gugjava assembly region scaffold_103 scaffold_422 scaffold_10 scaffold_10
P. gugjava assembly locus # 178,669 80,835 147,466 621,264
P. guajava assembly position (bp) 1,062,170 2,787,520 12,060,170 12,533,968
Reference allele T A G G
Major allele (A) associated with c & N .
the RKN resistant phenotype)
Minor allele (B) associated with
the RKN susceptible phenotype ¥ A a =
Minor allele frequency 0.129 0.245 0.209 0.455
Counts of genotype AA 135 a5 102 86
Counts of genotype AB 21 73 57 9
Counts of genotype BB 11 3 6 71
Do i ek p'sidium _gu_T0001034; 5 ncb‘i:psidium _gu_T0000466; ?
uniprot:EUGRSUZ_C00164 uniprot:EUGRSUZ_C017%0
PR T psidium_gu_TO001035;unipr . E .

ot:EUGRSUZ_C00165

Missense variant

ncbipsidium_gu_T0027905;
uniprot:EUGRSUZ_C00406

ncbizpsidium_gu_T0000464;
uniprot:EUGRSUZ_C01751

ncbi:psidium_gu_T000050;
uniprot:EUGRSUZ_C01744

Protein name

EUGRSUZ_C00164:
Hexosyltransferase;
EUGRSUZ_C00165:mitochon
drial outer membrane
protein porin 4 (similar)

EUGRSUZ_C00406:
Dicer-like 4 protein (similar)

EUGRSUZ_CO1790:ENT
domain-containing protein;
EUGRSUZ_C01790:DUF642

EUGRSUZ_C01744:F-box
domain-containing protein

SNP probe sequence
[variant SNP site]

TGATGACCTATTACAATGGCATT
AAACTCGTTCCTAATCCCCCAAA
ATGCTGCCAATAAT[C/T]CATAG

TGGTGTGCAGCTTTTAATCTTOCC
TAATCTAAAAGGGTCACCAAACA

CTTATCTG

ATTAGGCTCATTGCAACCTGAAA
GCCTAACACCATACATACCTGGC
GTTTAACTTCCTCA[G/A]GTCGA
AAAAGGCGATTTGCAAAGGGGC
TAGAAGTGCCACGCACAACAGG
GCCATAATAAT

GTGCCCTATGAGTCGAAGGGCA
AAGGCGGGTTCAAGCGCGCTGT
CCTGOGGTTOCAGGCC{A/GITGT
CCATGAGGACCAGGATCATGTTC
TACAGCACGTTCTACACCATGAG
GAGTGACGATT

ATTGGGCACTATGCCACGGCTGT
TGCTGATTTAACCCTTACTAGCCT
CCATAATGTCACT[A/GJAGAGA
GGGCTTTGGGTCATGGGCAATG
GTCATGGTTTGCAAAGGTTGAG
GTCTTTGATAG




Resultados parciais alcancados

v/ Genoma de Passiflora edulis 1687 Mb (duas montagens) depositado no Figshare com embargo
v/ 10X Chromium Linked reads/Illumina HisegX : 1500 Scaffolds > 50kb 82.6%
v/ PacBioSequel: 3357 scaffolds > 50kb; 93.7% do genoma coberto

v/ Genoma de Psidium guajava 539 Mb (depositado no GenBank BioProject ID PRINA713343)
v/ PacBio Sequel: 135 scaffolds > 50Kb; 99.5% do genoma coberto

¢/ Genoma de Hancornia speciosa 518 Mb
v/ PacBioSequel: 579 scaffolds > 50kb; 95.6% do genoma coberto

¢/ Bases de dados de SNPs e plataformas de genotipagem
v/ Passiflora: colecdo de 9626 SNPs de RNAseq; sistema SeqSNP (SPAT) com 2000 SNPs selecionados
v/ Psidium: Axiom array com 6800 SNPs
v/ Hancornia: DArTseq (em andamento — previsdo Junho 2021; 5000 SNPs)

v/ Metodos de quimiometria com NIRS (near infrared spectroscopy)
v Modelos calibrados para Brix em Passiflora
v/ Modelos calibrados para discriminagao de acessos de mangaba

v/ Identificacdo de genes de resisténcia para Meloidogye enterolobii RKN em Psidium via GWAS

¢ Diversas analises em andamento no momento
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Cronograma de execucao para a prorrogacao do projeto

ATIVIDADE

Aplicacdo de modelos desenvolvidos de NIRS para avaliagdo de teor de sdlidos sollveis, teor de vitamina
C, pH e acidez em frutos de maracuja e goiaba

Redigir e submeter para publicacdo mais 4 artigos cientificos em revistas internacionais de impacto IF>
2.0 descrevendo os genomas de maracuja e mangaba e as plataformas de genotipagem

Finalizar a andlise de dados de validagdo das plataformas de genotipagem SPAT para maracuja e DArTseq
para mangaba

Finalizar a avaliagdo de caracteristicas agronémicas de produtividade de mangaba, resisténcia ao virus
CBMV de maracuja , autocompatibilidade em maracuja e nanismo em coqueiro para a execu¢do dos
experimentos de mapeamento de associagao

Realizar andlises genéticas dos dados de genotipagem levantados para os acessos dos bancos de
germoplasma das trés espécies, inlcuindo: (1) analise de estrutura genética dos bancos de germoplasma,
(2) reconstrucdo de pedigrees e estimativa de parentesco em familias de polinizagdo aberta; (3)
composicdo de cole¢des nucleares; (4) identificagdo de conjuntos de SNPs indicativos de assinaturas de
selecdo natural

Finalizar a genotipagem de acessos de maracujazeiro e mangabeira dos bancos ativos de germoplasma
(BAGs) da EMBRAPA e da UENF

Executar modelagem de selegdo gendmica em maracujazeiro para resisténcia ao virus CBMV; para
produtividade para a mangabeira e finalizar os modelos de sele¢ao gendmica para cajueiro
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