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BGl-gefuhrte Forschung lUftet die
Geheimnisse dreier wichtiger Allium-Pflanzen
und ihrer Merkmalsentwicklung

SHENZHEN, CHINA, November 10,
2023 /EINPresswire.com/ -- In der
neuesten Ausgabe von Nature
Genetics berichtet BGI-Research in
Zusammenarbeit mit der
Northwestern Polytechnical University,
China, der University of Otago,
Neuseeland, dem New Zealand
Institute for Plant and Food Research
und anderen Instituten Uber die bisher
detailliertesten und qualitativ
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Chromosome-level genomes of three key Allium crops
and their trait evolution
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hochwertigsten
Genomassemblierungen von drei
Allium-Arten: Zwiebel, Knoblauch und
Walisische Zwiebel sowie ihrer nahen
Verwandten, der Afrikanischen Lilie.
Mithilfe der raumlichen Multi-Omics-
Technologie Stereo-Seq der BGI Group konnte die Studie die Entwicklung, den Stoffwechsel, die
Kategorisierung der Zelltypen und die Veranderungen der Genexpression in den verschiedenen
Entwicklungsstadien der Allium-Arten aufzeigen. Als Teil des Earth BioGenome Project (EBP)
liefern diese Ergebnisse wichtige Erkenntnisse fur das Verstandnis dieser alten und wertvollen
Arten und fur die Verbesserung ihres Anbaus und ihrer Zucht.

Die Studie 'Chromosomal-level genomes of three key
Allium crops and their trait evolution' wurde in
Nature Genetics veroffentlicht.

Allium ist eine Gattung einkeimblattriger Blutenpflanzen, die Hunderte von Arten umfasst,
darunter Zwiebel, Knoblauch, Schalotte, Lauch, Waliser Zwiebel und Schnittlauch. Die ersten
Aufzeichnungen Uber die Verwendung von Zwiebeln als Nahrungsmittel durch den Menschen
stammen aus agyptischen Grabern aus dem Jahr 3000 v. Chr.. Heute ist die Zwiebel nach der
Tomate eines der am meisten angebauten Gemuse der Welt. Jahrlich werden 100 Millionen
Tonnen Trockenzwiebeln produziert.

Trotz ihrer lebenswichtigen Rolle auf dem Esstisch haben Fragen zu Allium-Arten, wie ihre
Evolution und die Quelle ihres Geschmacks, die Welt jahrhundertelang vor ein Ratsel gestellt, da
es keine qualitativ hochwertigen Referenzgenome gab.
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N50-Statistiken werden haufig
verwendet, um die Qualitat oder
"Vollstandigkeit" eines Genomarrays in
Bezug auf die Kontiguitat zu
beschreiben. Ein Contig ist ein Satz von
DNA-Segmenten, die sich so
Uberlappen, dass sie eine zusammenhangende Darstellung einer genomischen Region ergeben.
FUr einen Satz von Contigs ist N50 definiert als die Sequenzlange des kurzesten Contigs bei 50 %
der Gesamtlange des Arrays. Ein hdoherer N50-Wert zeigt an, dass die Genomassemblierung
naher am ursprunglichen Genom liegt.

Die Stereoseg-Technologie enthullt die raumliche
Verteilung der Genexpression bei
Stoffwechselprozessen und der Bildung von
Zwiebelknollen.

Die Stereoseq-Technologie spielte in dieser Studie eine entscheidende Rolle, da sie die Analyse
der raumlich-zeitlichen Transkriptome der Zwiebelknollen ermdéglichte. Diese Analyse zeigte
unter anderem Variationen und Ahnlichkeiten in den Expressionsmustern von Genen, die mit
der Flavonoidsynthese in verschiedenen Zelltypen in Verbindung stehen.

Das Forschungsteam wahlte Zwiebeln im fruhen, mittleren und reifen Wachstumsstadium aus
und fUhrte Stereo-Sequenzierung an Proben aus der Zwiebelbasis durch. Zwiebeln sind
zweijahrige Pflanzen mit groRen Speicherorganen, die den Winter Uberdauern. Diese Zwiebeln
beherbergen eine Vielzahl von Sekundarmetaboliten, darunter Flavonoide wie Quercetin, ein
bekanntes Flavonoid in Zwiebeln, das fur seine antioxidativen Eigenschaften und seine
Krankheitsresistenz bekannt ist.

In friheren Studien wurde eine Gruppe von Genen identifiziert, die fur die Synthese von
Flavonoiden in Zwiebelknollen verantwortlich sind. Die Stereo-Seq-Ergebnisse dieser Studie
zeigen, dass diese Gene, mit Ausnahme eines Gens, in den Epidermiszellen mitexprimiert
werden. Dies deutet darauf hin, dass die Epidermiszellen in Zwiebelknollen der primare Ort der



Flavonoidsynthese sind, was darauf schlie3en lasst, dass sie die Hauptquelle fur Flavonoide in
Zwiebelknollen darstellen.

Daruber hinaus zeigte die Zwiebelepidermis eine hohe Expressionsrate einer spezifischen
Genfamilie, die an der Bildung des Zwiebelwachses beteiligt ist, einer hautahnlichen Schicht, die
das darunter liegende empfindliche Gewebe vor schadlichen Viren und Pilzen schutzt. Diese
Ergebnisse liefern wichtige Erkenntnisse fur die zukunftige Forschung zur
Schadlingsbekampfung bei Zwiebeln und fur die Entwicklung schadlingsresistenter
Zwiebelsorten.

Die Forscher untersuchten auch den Prozess der Zwiebelbildung, eine gut organisierte raumlich-
zeitliche Veranderung in der Zellentwicklung. Auf der Grundlage der raumlichen
Transkriptomanalyse und fruherer Studien scheint die Zwiebelbildung mehrere zellulare
Prozesse zu umfassen. Wahrend der Zwiebelentwicklung folgten die schwammartigen
Mesophyllzellen, eine locker angeordnete Zellschicht in den inneren Regionen der
Zwiebelschichten, die fir den Gasaustausch und die Regulierung des Gasflusses verantwortlich
sind, einem kontinuierlichen Pfad der Zellbildung von der inneren zur aul3eren Schicht und von
der Basis zur Spitze. Die Ausdehnung der Schwamm-Mesophyllzellen erfolgte in jeder
Zwiebelschicht vom dulBeren zum inneren Rand, was darauf hindeutet, dass die innersten Zellen
friher mit der Ausdehnung begannen und dann durch die spatere Ausdehnung der Zellen in der
Nahe des duReren Randes weiter nach innen gedruckt wurden.

"Basierend auf der hochauflésenden Stereo-Sequenziertechnologie bieten unsere Daten neue
Einblicke in die Entwicklung und den Stoffwechsel der Zwiebelknolle, sogar auf der subzelluldren
Nanoskala, mit einer 100-fach héheren Aufldsung als die bisherige raumliche Technologie", sagte
Dr. Xu Xun, Direktor des BGI-Research. "Vor dem Hintergrund des weltweit zunehmenden
Verlusts an Biodiversitat unterstreicht diese Studie den groRen Wert der Nutzung hochpraziser
Genomdaten fur die genetische Analyse und die Erforschung von Biodiversitatsressourcen."

Forschungsartikel lesen: https://bit.ly/4707SrG
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