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BGI-Research codirigio la investigacion del
superpangenoma de garbanzos

SHENZHEN, CHINA, June 28, 2024
/EINPresswire.com/ -- El garbanzo
(Cicer arietinum L.) es un cultivo
leguminoso importante, cultivado
predominantemente en regiones
aridas y semiaridas de todo el mundo,
con una produccién global que supera
los 17 millones de toneladas anuales.
Ademas de su alta importancia
econdmica, el garbanzo tiene un alto
valor nutricional y contribuye a la
fertilidad del suelo al fijar nitrégeno
atmosférico. Sin embargo, el garbanzo
tiene una diversidad genética limitada
debido a varios cuellos de botella en su
evolucién, lo que resulta en una
capacidad insuficiente para resistir el
estrés biodtico o abiotico, limitando el
proceso de mejora de su cultivo.

El 23 de mayo, un estudio innovador
liderado por BGI-Research, el Instituto
Internacional de Investigacién de
Cultivos para los Trépicos Semiaridos
(ICRISAT), la Universidad de Murdoch y
otros, fue publicado en Nature
Genetics: "El super-pangenoma del
Cicer ofrece perspectivas sobre la
evolucién de la especie y loci de rasgos
agrondmicos para la mejora de cultivos
en el garbanzo". Esta investigacion
marca un avance significativo en el
esfuerzo por mejorar el cultivo del
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Cicersuper-pangenome provides insights into species
evolution and agronomic trait loci for crop
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El estudio “El super-pangenoma del Cicer ofrece

perspectivas sobre la evolucion de la especie y loci de
rasgos agrondmicos para la mejora de cultivos en el

garbanzo” fue publicado en Nature Genetics.

Table 1] Statistical features of eight wild Cicer genomes

Assembly C.reticulstum C. echinospermum C.bijugum C. judaicum C. c. c c.
cuneatum

Total assembly size 89525 73427 43497 4666 64391 54579 566.76 565.22

(Mb)

Number of scaffolds 33,080 3445 1,832 1324 30,683 22,096 nizs 2,038

Longest scaffold (Mb) 10919 10765 2636 307 7863 686 75.74 8285

Number of scaffolds 8 8 n 12 8 9 8 8

>10Mb

N50 scaffold length 6033 92n 6.76 9.24 531 54an 5962 75.06

(Mb)

Assembly anchored in 65.23 88.32 - - n 8385 8322 99.32

pseudomolecules (%)

Total transposable 589 51.37 4964 52,02 5621 4412 4789 566

element ratio (%)

GCcontent (%) 32.89 3229 30.05 3084 3204 31.75 31.86 3255

Number of genes 28627 27649 239N 23,516 24716 25579 26,993 23,890

Mean gene length(bp)  4,2935 4,362.46 4,582.07 457858 4551.47 4,59359 46N.78 4,435.23

Number of annotated 28,047 27323 23730 23314 24,490 313 26515 23630

genes

Number of miRNA 106 101 87 87 o8 87 95 86

genes

Number of tRNAgenes 865 696 644 600 L 687 643 701

NumberofrRNA genes 3878 4,532 1391 1576 2827 69,699 7663 1151

Number of snoRNA 813 776 682 603 824 592 636 666

genes

Number of 1297 1252 700 &n L 920 1141 1173

pseudogenes

Informacion estadistica de los genomas de ocho
especies silvestres anuales del género Cicer.

garbanzo, presentando el super-pangenoma del garbanzo basado en ensamblajes del genoma
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de ocho especies silvestres anuales de
garbanzo y dos genomas cultivados
previamente reportados,
proporcionando perspectivas sin

precedentes sobre la evolucion de esta

vital especie leguminosa y ofreciendo
potencial para la mejora de cultivos.

El super-pangenoma es el enfoque de
desarrollar un pangenoma de los

pangenomas de diferentes especies de
un género dado, lo que proporciona un

repertorio completo de variacion
gendmica de un género y ofrece
oportunidades sin precedentes para la
mejora de cultivos.

El equipo de investigacion secuencid
ocho especies silvestres de garbanzo,
produciendo un promedio de 143,03
Gb de datos de secuenciacién por
especie y generando un total de 1,14
Tb de datos. Ademas, utilizaron datos
de captura de conformacién
cromosomica de alto rendimiento (Hi-
C) para generar ensamblajes de
longitud cromosdmica. El analisis
revel6 una extensa reorganizacion de
muchos segmentos del genoma entre
las especies de garbanzo cultivadas 'y
silvestres. También demostré6 que el
garbanzo tiene tres principales
reservas genéticas e infirié los tiempos
de divergencia entre estas reservas.
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Draft genome sequence of chickpea (Cicer arietinum)
rovides a resource for trait improvement
SCIENTIFIC REPLIRTS

A set of 100 chickpeas varieties
were sequenced to identify copy
number variations and
presence/absence variations,
revealing the structural variatior
in genes associated with

Recent breeding programs
enhanced genetic diversity 2
in both desi and kabuli varieties

agronomcouy important traits.
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Desde 2013, el BGI ha colaborado con el equipo de
Rajeev Varshney en una serie de estudios genémicos
del garbanzo y logros destacados (foto cortesia de
Rajeev Varshney).

El analisis del super-pangenoma del garbanzo reveld varios hallazgos importantes sobre los
genes fundamentales y dispensables. Los genes del super-pangenoma de todas las diez
especies de garbanzo se agruparon en 24.827 familias de genes. Basado en estas familias de
genes, el sUper-pangenoma del garbanzo esta compuesto por 14.748 genes fundamentales
(presentes en todas las especies), 2958 genes de nucleo blando (presentes en nueve especies),

6212 genes dispensables (presentes en dos a ocho especies) y 909 familias de genes especificos
de especies. Mientras que las familias de genes fundamentales estan involucradas en funciones
biolégicas esenciales como el crecimiento, la reparacion del ADN, la comunicacién celular, el



transporte, la metilacion, el procesamiento del ARN, el metabolismo y la deteccién de estimulos,
las familias de genes dispensables estan enriquecidas con genes relacionados con la respuesta
defensiva, la respuesta a auxinas, la respuesta a estimulos biéticos, la modificacion de la pared
celular y la homeostasis de iones.

El equipo de investigacion identificd 29,44 millones de variantes genéticas no redundantes y 6,33
millones de pequefias inserciones o deleciones. También se identificaron un total de 491.937
variaciones estructurales. Basado en estos datos, se construyd un super-pangenoma basado en
graficos. El grafico revela variaciones estructurales precisas en las 477 accesiones de especies
cultivadas y silvestres, revelando su papel vital en el tiempo de floracion del garbanzo, la
vernalizacion, la resistencia a enfermedades y otros caracteres.

El profesor Rajeev Varshney FRS, coautor corresponsal y director del Centro Estatal de
Biotecnologia Agricola en la Universidad de Murdoch, dijo: "Los recursos gendmicos y los genes
unicos presentados en parientes lejanos de los garbanzos modernos en este nuevo estudio
beneficiaran en gran medida la mejora del garbanzo y el avance de la comunidad investigadora
en esta area en Australia y a nivel mundial".

"Aprovechando la diversidad genética encontrada en los parientes silvestres del garbanzo,
podemos ampliar significativamente la base genética de los garbanzos cultivados", afiade Aamir
W. Khan, primer autor y oficial cientifico sénior en ICRISAT. "Esto allana el camino para
programas de mejora destinados a desarrollar variedades de garbanzo mas robustas y de mayor
rendimiento. Nuestro trabajo destaca el potencial no explotado de las especies silvestres para
mejorar el conjunto de herramientas genéticas disponibles para la mejora de cultivos".

Desde que se completé el genoma de referencia por primera vez con el proyecto del genoma del
garbanzo iniciado en 2013, ha habido una serie de investigaciones gendmicas e hitos en los que
el BGI ha participado y logrado con el equipo del profesor Varshney.

Desde el inicio del proyecto del genoma del garbanzo en 2013, que completé el primer genoma
de referencia del garbanzo, el BGl y el equipo de Rajeev Varshney han colaborado en numerosos
proyectos de investigacién gendmica y alcanzado hitos significativos.

"Ha sido un placer colaborar con el BGI y otros socios para desarrollar el super-pangenoma del
Cicer", dijo el profesor Varshney. "Nuestro estudio encontré que las especies silvestres tienen
mas diversidad genética y variaciones que podrian ser Utiles para mejorar caracteristicas del
garbanzo como la resistencia a enfermedades, el tiempo de floracién y la tolerancia al estrés".
Xin Liu, coautor corresponsal e investigador de BGI-Research, concluy6 que "Desde 2013, mas de
una década de cooperacion cientifica y produccién investigadora ha resaltado el valory la
importancia de la colaboracién global. Una serie de estudios gendmicos promovera mejoras en
la cria del garbanzo, mientras proporciona soluciones para mejorar otros cultivos, abordar el
cambio climatico y garantizar la seguridad alimentaria".

El estudio se puede acceder aqui: https://www.nature.com/articles/s41588-024-01760-4
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