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— Nanoarchaeum 490 Kb*
— Mycoplasma 580 Kb
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Genomas em Andamento

3.317

Procariotos 2.306
Eucariotos 1.011
* Protozoa (Trypanosoma cruzi)
+ Algae (Chlamydomonas)
+ Fungy (Candida albicans)
+ Nematodes (Ascaris suum)
+ Plants (Maize, Wheat , Tomato, Cotto,
« Insects (Aedes egypti, Apis mellifera)
« Amphibious (Xenopus)
« Birds (chicken)
* Mammals (cow, dog, pig)

Mais 304 ESTs, 75 RSTs
e 137 Metagenomas......

(jan 2009)

Soy beam)

Projeto Genoma

Estrutural
Sequenciamento Completo do Genoma

— Regido Génica e Regido Intergénica

Funcional
EST — Expressed Sequence Tag

—Regides que codificam proteinas (Genes)




Seqiienciamento Completo

DNA Genomico

Biblioteca de BACs

Mapa fisico

BAC escolhido

Sequéncia

Montagem

1995: TIGR
Primeiro genoma completo

1997
Eukaryote
13 Mb - 6.000
[Na

2001
Human Human

32Gb-40000genes  32Gb-40.000genes 420 Mb - 35.000 genes
[Scier [Nature 409:745] s :79)

2000

Plant

120 Mb - 26.000 genes
[Nature 408:79:

2002
Parasite - Host
23 Mb - 5.300 genes
Nature 419:498]
Mb — 14.000 genes

Science298:129]

2000

Bacteria - Plant pathogen

2,6 Mb - 3.000
[Nature 406;

2002
Mouse
5 ).000 genes
[Nature 420:520]

EST - Expressed Sequence Tag
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Sequenciamento Clonagem em E. coli

1995: TIGR
Primeiro genoma completo

Whole-Genome Random
Sequencing and Assembly of
Haemophilus influenzae Rd

28 de Julho de 1995

ryry Science 269:496
Bactéria

1,6 Mb - 1.700 genes

A Rede ONSA

Xylella fastidiosa

Xanthomonas axonopodis pv citri

Sugar Cane EST

Human Cancer EST

Xanthomonas campestris Organization for
N=le INucleoride
« X. fastidiosa / Pierce's Disease '

* Leifsonia xyli subsp. Xyli T e Virtual Genomics Institute
« eucalipto




Alguns vetores de X
fastidiosa

Noa

Homolodisca ignorata Bucephalogonia xanthopis Macugonalia sp

Genomas

» Seguenciamento
* Montagem

-~ e+ Andlse
* Anotacao

» Pés-genoma

cve

clorose variegada dos citros

X. fastidiosaem xilema de laranjeira
M e ™ '\‘-5 T et Sl

Seqiienciamento Completo

Biblioteca de
Cosmideos

Mapa fisico

Cosmideo a ser

= ————=  segilenciado————

. Sequéncia

Montagem




Estratégia de seqiienciamento Shotgun

» Amostrar fragmentos da sequéncia-alvo da maneira
» Pequena escala

] ] mais aleatéria possivel.
— Leitura Unica
— Delecdes sucessivas

» Determinar a maior porc¢ao possivel das seqiiéncias
— Subclonagem

das extremidades destes fragmentos
— Primer walking

— shotgun

Sanger F, Coulson AR, Hong GF, Hill DF, Petersen GB. (1982) Nucleotide
sequence of bacteriophage lambda DNA. J Mol Biol 162(4): 729-73.

Montagem shotgun Montagem

» Trimming (corte)
— fixo
— por ambiguidade
— por qualidade
e Consenso
— inclusivo (cédigo de ambiguidades)
— por frequiencia
— por qualidade

Montagem com phrap

/0.
Andlise
o v [ S * Reads

— sem dados

- ruins

— errados

— hospedeiro

» Montagem

- 9gaps
— conflitos

— quimeras/delecées

* Checagem de co-linearidade




y 22 comple:
+11.820 pares de base, ou 0.44% do tamanho total (226x)

Anotagdo

* Que vias metabdlicas estao presentes
neste organismo?

* O que ele é capaz de fazer?

e O que ele ndo é capaz de fazer?

Anotacdo

* ORFs
— localizagéo

— identificagéo
RNAs

Sequéncias regulatérias

Predigdo de genes

» Esta sequiéncia é codificadora?

» Como o gene X est4 organizado?

Predigdo de genes ¢ dificil

* Sinais nas sequéncias de DNA tem baixo contetddo
de informagéo

— Degenerado, altamente inespecifico

 Discrimincéo dos sinais verdadeiros é complicado

» Erros de seqlienciamento




Organizagdo dos genomas

e Operon Gum de Xy/ella

xylella main chromosome from 2235870 to 2247690 (reverse complemented)
+11.820 pares de base, ou 0.44% do tamanho total (226x)

GumB (654 bp) (217 aa)
GumC (1404 bp) (467 aa)

GumD (1455 bp) (484 aa)
GumE (1275 bp) (424 aa)

GumH (1143 bp) (380 aa)

T

GumK (846 bp) (281 aa)
GumM (798 bp) (265 aa)

« xylella main chromosome from 2235870 to 2247690 (reverse complemented)

O genoma publicado de Xy/ella
fastidiosa

Grupo do genoma da Xy/e/la

* Mar/98 — Jan/00
27

* 2,904 ORFs

Nature, (July 13, 2000) 406:151-157. | — o= " http//aegIbllcunlcampbr/Xf/




Mapa genético dos operons gum e

Via sintética da goma xa
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Katzen et al., 1998. J Bacteriol 180 (7): 1607-1617
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Via sintética da goma fastidiana
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Viscosidades de polimeros derivados

Possivel estrutura da goma fastidian da goma xantana

Polytrimer

Polytetramer

Nonacetilated polytetramer
—a— Wild Type

y, CP

Viscosi

glicose

4@ manose

4cido glucurdnico
Gum, Wt %

Hassler & Doherty, 1990. Biotechnol. Prog. 6 (3): 182-187
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