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IPK: Neue Methode zur Genom-Assemblierung bei Gerste bringt hervorragende Ergebnisse

Gatersleben (agrar-PR) -

Das Genom kodiert das gesamte Erbgut eines Lebewesens, also auch von Kulturpflanzen wie der Gerste. Es ist als
DNA-Nukleotidsequenz im Kern einer jeden Zelle vorhanden. Die DNA ist in Chromosomen organsiert, Strukturen, die so grof3
sind, dass man sie unter dem Mikroskop sehen kann. Bei der Kulturpflanze Gerste besteht das Genom aus ungeféhr finf
Milliarden Basenpaaren. Ein Genom zu sequenzieren und zu assemblieren, heil3t, all seine Basenpaare auszulesen und
anschlieRend zu einem computerlesbaren Text in der richtigen Reihenfolge zusammenzusetzen. Friher war die
Genomassemblierung sehr schwer.

Es hat beispielsweise Uber zehn Jahre gedauert, die Sequenz des Gerstenreferenzgenoms zu assemblieren. ,Wir wollten daher
wissen, ob eine neue Methode der DNA-Sequenzierung mit hoher Genauigkeit und langen Leselangen die
Genomassemblierung bei Resequenzierungen, aber auch die Erstsequenzierung eines Referenzgenoms vereinfachen kann®,
erlautert Dr. Martin Mascher, Leiter der Unabhangigen Arbeitsgruppe Domestikationsgenomik am IPK und Mitglied des
Deutschen Zentrums fir integrative Biodiversitatsforschung (iDiv) Halle-Jena-Leipzig. Dazu wendete das Forschungsteam die
PacBio-HiFi-Sequenzierung an.

HiFi-Sequenzierung ist eine Methode, um lange DNA-Sequenzabschnitte von bis zu 25.000 Basenpaaren, sogenannte ,Reads",
mit hoher Genauigkeit auszulesen. Die Reads wurden zu sogenannten Assemblies zusammengesetzt, die ganze
Chromosomen reprasentieren. Parallel nutzten die Wissenschaftler aber auch alternative Methoden der DNA-Sequenzierung
und assemblierten auch diese Daten. Der Vergleich der verschiedenen Anséatze hat gezeigt, dass HiFi die qualitativ besten
Genomsequenzen liefert. Der HiFi-Ansatz enthielt mehr vollstandige Gene als die anderen Vergleichsmethoden. Selbst wenn
die Gene in mehreren, nahezu identischen Kopien vorlagen, gelang dies mit HiFi, diese zu unterscheiden und exakt zu
assemblieren. Auch gelang es fast die gesamte nicht-kodierenden und hochrepetitive Bereiche zwischen den eigentlichen
Genen korrekt zusammenzusetzen.

~Am wichtigsten fur uns ist neben der Exaktheit die Geschwindigkeit. Die HiFi-Sequenzierung arbeitet sehr schnell, sodass wir
hochgenaue und vollstédndige Genomassemblies innerhalb weniger Tage abschlieRen konnten®, erklart Dr. Martin Mascher. Die
Ergebnisse eréffnen den Wissenschaftlern neue Mdglichkeiten. Genomassemblierung wird auch in Zukunft eine
Herausforderung bleiben. Der neue HiFi-Ansatz und ihre langjahrige Erfahrung in der Sequenzierung und Assemblierung von
Getreidegenomen werden es den IPK Forschern aber erlauben, die Genome der Kulturgerste und verwandter Formen
zuverlassig und schnell zusammenzusetzen.

-Wir werden HiFi-Sequenzierung einsetzen, um die Genome weiterer Gerstensorten zu assemblieren. Unsere Genbank am IPK
Leibniz-Institut in Gatersleben wird uns dazu weitere Kultursorten und verwandte Wildformen bereitstellen. Unser Ziel ist die
Erfassung der weltweit vorhandenen genetischen Vielfalt®, erklarte Dr. Martin Mascher und beschreibt bereits die nachsten
Herausforderungen. ,Wir werden nach bisher unbekannter genetischer Variation suchen, also etwa nach Resistenzgenen, um
so die genetischen Mdoglichkeiten fiir die Kulturgersten weiter bereichern und neue Ziichtungen unterstitzen zu kénnen.*

Originalpublikation: Mascher et al. (2021), Long-read sequence assembly: a technical evaluation in barley. The Plant Cell. DOI
10.1093/plcell/koab077
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