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I. Kurze Darstellung

1. Aufeabenstellung

Das Vorhaben war als eines vom urspriinglich 21 Teilprojekten in einem Ausschreibungsver-
fahren dazu ausgewidhlt worden ein geographisch verteiltes deutsches Netzwerk fiir Bioinfor-
matik-Infrastruktur (de.NBI) mit aufzubauen. Unsere Arbeitsgruppe ,,Genomik und System-
biologie pflanzlicher Genome* am Helmholtz Zentrum Miinchen (im folgenden HMGU ge-
nannt), war im Kompetenzbereich der griinen Bioinformatik fiir Nutzpflanzen dem sogenann-
ten ,,German Crop BioGreenformatics Network® (GCBN) Servicezentrum angesiedelt. Die
beantragten Arbeitspakete umfassten die Erstellung und Strukturierung von Pflanzen-Gen-
domdaten fiir Nutzer/-innen aus Forschung und Ziichtung, sowie den verbesserten Zugang zu
den entsprechenden Ressourcen. Inhaltlich war der GCBN Antrag in drei Hauptthemen ge-
gliedert : (1) Transparenter Zugang zu pflanzengenetischen Ressourcen, (2) Verbesserung der
Workflows zur Annotation von Pflanzengenomen (3) Verkniipfung von Genotypen und Pha-
notypen. Der Schwerpunkt von GCBN-Partner HMGU war Thema (2): die strukturelle Anno-
tation von komplexen Pflanzengenomen mit optimierten Workflows unter Beriicksichtigung
von pflanzen-spezifischen Problematiken. Fiir die generierten Annotations-Daten sollte der
transparente Zugang mit den Mitteln aus Thema (1) ermoglicht werden. Gleichzeitig sollten
die Daten als Grundlage zur Bearbeitung von Thema (3) dienen.

Eingebettet in die beschriebenen GCBN Aufgaben sollte das de.NBI Netzwerk mit Service-,
Schulungs- und Gremiums-Aktivitdten unterstiitzt werden.

Im Zuge des Beitrittes Deutschlands zu dem europédischem Bioinformatik-Netzwerk ELIXIR
im Jahr 2016 wurde die Teilnahme an ELIXIR Aktivititen als zusitzliches Vorhabensziel
festgelegt. ELIXIR biindelt biowissenschaftliche Kompetenzen und Ressourcen aus den zur
Zeit 23 Mitgliedslandern (,,European life-sciences infrastructure for biological Information®,
elixir-europe.org). Mit der Zielsetzung einer synergistischen Weiterentwicklung und grofleren
Sichtbarkeit vernetzt ELIXIR Wissenschaftler aus verschieden Léndern in themenspezifi-
schen Projekten zur Verbesserung der dringend bendtigten Bioinformatik-Infrastruktur Euro-
pas.

2. Voraussetzungen. unter denen das Vorhaben durcheefiihrt wurde

HMGU war einer von drei Partnern des de.NBI Service Zentrums fiir Pflanzen Bioinformatik
GCBN. Uwe Scholz vom Leibniz-Institut fiir Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung
in Gasterleben (IPK) hatte die Leitung von GCBN iibernommen, der dritte Partner war Bjorn
Usadel vom Forschungszentrum lJiilich (FZJ). Alle drei Partnergruppen hatten schon zuvor
auf dem Gebiet der Pflanzen Bioinformatik erfolgreich zusammengearbeitet. GCBN wieder-
um war als eines von acht Service Zentren in die verteilte Struktur von de.NBI eingebettet.

In dem Konzept von de.NBI sollten sich iiber Deutschland verteilte Arbeitsgruppen mit an-
wendungsorientierter bioinformatischer Expertise zusammenschlieBen um gemeinsam ein In-
frastruktur Netzwerk aufzubauen. Die beteiligten Partner und die Organisationsstrukturen von
de.NBI werden im Abschnitt “1.5. Zusammenarbeit mit anderen Stellen” vorgestellt. Die Auf-
gaben des Netzwerkes umfassten bioinformatische Service Leistungen und Schulungen fiir
eine heterogene Nutzergemeinschaft von Studenten {iber Doktoranden bis zu erfahrenen Wis-
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senschaftlern im Bereich der Lebenswissenschaften. Parallel dazu sollten im Rahmen von
ELIXIR internationale Kooperation in diesen Bereichen intensiviert sowie neu gekniipft wer-
den.

Neben dem Aufbau einer fiir Deutschland neuen Bioinformatik Infrastruktur wurde im Laufe
des Projektes eine zusitzliche ilibergeordnete Aufgabe definiert: ndmlich ein tragfidhiges Ver-
stetigungskonzept fiir die Zeit nach der BMBF Forderung zu entwickeln und umzusetzen. Die
hindernisreiche Suche nach einer beziiglich Finanzierung und Organisation geeigneten Ver-
stetigungslosung war sehr aufwindig und hatte bei den Mitgliedern der zustindigen Gremien
(SIG-5, CCU) viele Ressourcen und Geduld in Anspruch genommen. Da es fiir verteilte Infra-
strukturprojekte bisher noch keine Konzepte gab, nahm de.NBI in dieser Hinsicht auch eine
Vorreiterrolle ein.

Die urspriinglich vorgesehene fiinfjahrige Forderperiode war durch eine Zwischenevaluierung
nach drei Jahren in zwei Teile aufgeteilt worden. Da trotz erfolgversprechender Losungsan-
sétze eine Verstetigung des Netzwerkes ab 1.1.2020 noch nicht realisiert werden konnte, wur-
de die BMBF Forderung letztmalig flir eine weitere zweijdhrige Briickenphase bis Ende 2021
verldngert.

3. Planung und Ablauf des Vorhabens

Entsprechend der thematischen Schwerpunkte und in Absprache mit den Projektpartnern wur-
de das Vorhaben in drei Arbeitspakete aufgeteilt: (1) Transparenter Zugang zu pflanzengene-
tischen Ressourcen, (2) Verbesserung der Workflows zur Annotation von Pflanzengenomen
und (3) Verkniipfung von Genotypen und Phianotypen. Der Schwerpunkt von HMGU lag auf
dem Annotations-Service von Arbeitspaket (2) und umfasste die Weiterentwicklung und An-
wendung von Annotations-Workflows, die Evaluierung der erstellten Daten, Beratungen von
Pflanzenwissenschaftlern zu ,best practise Methoden und individuelle Schulungen von
(Gast-)Wissenschaftlern. In Zusammenarbeit mit Partner IPK wurden auch einige Aufgaben
zu Paket (1) durchgefiihrt. Zu Paket (3) wurden zusammen mit Partner FZJ kleinere Punkte
bearbeitet.

Neben den Aktivitdten fiir Arbeitspakete, Service und Schulungen war HMGU auch in einem
der de.NBI Steuerungsgremien, namlich der SIG-7(ELIXIR Kooperation) in stellvertretender
Leitung tétig.

4. Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angekniipft wurde

Im GCBN Teil des Forderantrags von 2012 wurde unter anderem an die 15-jdhrige Expertise
von HMGU in der Annotation und Analyse von Pflanzengenomen angekniipft. Der HMGU
Antragssteller Prof. Dr. Klaus Mayer war mallgeblich an dem internationalen Projekt zur Se-
quenzierung und Analyse von Arabidopsis thaliana beteiligt. Es handelte sich um das welt-
weit erste Pflanzengenomprojekt und wurde im Jahr 2000 verdffentlicht. In den ersten Jahren
danach hatte er mit seiner Gruppe bei fast allen weiteren Pflanzengenomprojekten mitgewirkt
und das Feld entscheidend gepridgt. Zum Zeitpunkt der Antragsstellung war schon absehbar,
dass die damals vorhandenen bioinformatischen Methoden zur Genom Analyse nicht mit den
technischen Fortschritten im Bereich der Sequenzierung mit halten konnen. Aufbauend auf
der vorhandenen Expertise wurde deshalb eine Unterstiitzung fiir die Weiterentwicklung und



Demokratisierung der Gen-Annotation im Rahmen von de.NBI Service Leistungen beantragt
und genehmigt. Ein weiterer Mangel, der behoben werden sollte war der transparente Zugang
zu einheitlich strukturierten und damit leicht wiederverwendbaren pflanzengenetischen Res-
sourcen.

Letztere Problematik ist nicht auf die Pflanzen Genomik beschrinkt, sondern mehr oder weni-
ger symptomatisch fiir alle Forschungsdaten. Unter Mitwirkung von ELIXIR wurde 2016 von
einem internationalen Gremium das FAIR Data Konzept als Akronym fiir ,,Findable, Accessi-
ble, Interoperable, Reusable* verbreitet (www.go-fair.org/fair-principles). Die GoFAIR Be-
wegung sensibilisiert Wissenschaftler fiir das Thema und bietet Leitlinien und Umsetzungs-
konzepte zur nachhaltigen Nutzung von Forschungsdaten. Die Verbreitung des FAIR Data
Konzeptes und Unterstiitzung bei der Umsetzung wurde auch fiir de.NBI zu einem wichtigen
Anliegen.

5. Zusammenarbeit mit anderen Stellen

Zur Entwicklung einer verteilten deutschen Bioinformatik Infrastruktur waren anfangs 21,
spéter dann 32 Gruppen mit unterschiedlichen sich ergiinzenden Expertisen ausgewéhlt wor-
den, die wiederum zu den folgenden acht thematisch iibergeordneten Service Zentren zusam-
mengefasst waren (Kiirzel: Anzahl der Partner):

*  Humane Bioinformatik (HD-HuB: 4)

* Mikrobielle Bioinformatik (BiGi: 3)

* Pflanzen Bioinformatik (GCBN: 3)

* RNA-Bioinformatik (RBC: 4)

* Protein Bioinformatik (BioIlnfra.Prot: 4 )

* Integrative Bioinformatik (CIBI: 5)

* Biodatenbanken (BioData: 5)

* Datenmanagement/Systembiologie (de.NBI-SysBio: 4)

Die Leitung von de.NBI erfolgte iiber eine Geschéftsstelle in Bielefeld unter der Federfiihrung
von Prof. Alfred Piihler. Als netzwerkiibergreifendes Leitungs- und Entscheidungsgremium
wurde eine sogenannte CCU (,,Central Coordinating Unit*) eingesetzt. Jedes der acht Service
Zentren hatte einen Sitz in der vierteljédhrlich zusammenkommenden CCU. Den Vorsitz hatte
Alfred Piihler inne. Fiir die Diskussion und Vorbereitung von Spezialthemen wurden folgende
sogenannte SIGs (,,Special Interest Groups*) gegriindet, deren Ergebnisse und Vorentschei-
dungen dann in der CCU behandelt wurden:

 SIG-1: Kommunikation & Offentlichkeitsarbeit
* SIG-2 - Service & Service Monitoring
e SIG-3 - Training & Ausbildung

* SIG-4 - Interoperabilitidt & Daten Management
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* SIG-5 - de.NBI Entwicklung
* SIG-6 - de.NBI Cloud
* SIG-7: ELIXIR Kooperation, ab 4/2017 bis 1/2020 danach ELIXIR.de CCU

Die HMGU Mitarbeiterin Heidrun Gundlach war stellvertretende Leiterin der SIG-7 ELIXIR
und anschlieend Mitglied der neuen gegriindeten ELIXIR CCU. Sie hatte auch als Gast an
den de.NBI CCU und SIG-5 Sitzungen teilgenommen. Dariiber hinaus hatte HMGU mit ver-
schiedenen de.NBI Partnern und SIGs fallweise zusammengearbeitet. Innerhalb von GCBN
bestand eine kontinuierliche enge Zusammenarbeit mit den beiden Partnern IPK und FZJ in
wissenschaftlichen und organisatorischen Belangen.

Fiir den Annotations-Service wurde mit den jeweiligen auftraggebenden Projektpartnern en-
ger Kontakt gehalten. Abhdngig von den zur Verfiigung stehenden Input Daten, den Ver-
wandtschaftsverhdltnisse zu bereits existierenden Genomen und dem zur Verfiigung stehen-
den Zeitrahmen mussten die Workflows jeweils passgenau modifiziert werden. Oft war nach
Abschluss der Arbeiten HMGU - durch de.NBI und ELIXIR sensibilisiert - die treibenden
Kraft um die im Projekt generierten Daten mdglichst FAIR zur Verfiigung zu stellen.

II. Eingehende Darstellung

1. Verwendung der Zuwendung und der erzielten Ergebnisse

1.1 de.NBI-Service Annotation von komplexen Pflanzengenomen

Im Gegensatz zu anderen Organismen war eine qualitativ hochwertige strukturelle Annotation
von Pflanzengenomen zu Projektbeginn noch keine triviale Routine Anwendung. Wihrend
das menschliche Genom mit 3.2 Giga-Basenpaaren (Gbp) schon sehr grof3 ist, enthalten
pflanzliche Genome im Durchschnitt 5-6 Gbp. Wichtige Nutzpflanzen, wie z.B. der aus drei
Genomen bestehende Brot Weizen (16Gbp) iibertreffen sogar noch den Durchschnitt. Die un-
terschiedlichen Genomgroflen sind allein auf die unterschiedlichen Mengen an repetitiver
»Schrott DNA zuriickzufiihren, wihrend sich die Anzahl von echten Genen nicht wesentlich
unterscheidet. Der iiberwiegende Anteil an repetitiver DNA stammt von verschiedenen Trans-
poson Familien. Diese mit Viren verwandten mobilen Elemente hiufen sich in hoher Kopien-
anzahl im Genom an. Transposons besitzen eigene Gene, konnen aber auch echte Gene oder
Genfragmente enthalten und im Genom verbreiten. Durch diese komplexen Verhéltnisse sind
die echten Gene bei Pflanzen wie Nadeln im Heuhaufen verteilt und schwierig von den mas-
senhaft vorhandenen Transposon Genen, Pseudogenen und Genfragmenten abzugrenzen.

Um eine fiir Wissenschaft und Ziichtung niitzliche Genom Ressource zu entwickeln, miissen
drei aufeinanderfolgende Schritte durchgefiihrt werden: (1) Sequenzierung von DNA Stiicken
mit sogenannten ,,short oder ,,Jlong Read* Methoden, (2) Assemblierung der Reads zu besten-
falls ganzen Chromosomen und (3) Annotation von Genen und weiteren genetischen Elemen-
ten auf der assemblierten Sequenz. Bei der Sequenzierung und Assemblierung hatte es wéh-
rend des Vorhabens bedingt durch neuartige Sequenzier-Technologien und bessere Assem-
blierungs-Algorithmen rasch aufeinanderfolgende technische Fortschritte gegeben. Fiir die



aufgrund ihrer hohen Repetitivitit zuvor nur liickenhaft assemblierbaren Pflanzengenome ha-
ben diese Fortschritte einen enormen Aufschwung gebracht. Anhand der drei im Vorhaben
von uns annotierten Versionen des Referenz Genoms fiir Gerste ldsst sich der Fortschritt ex-
emplarisch nachverfolgen. Die 2017 publizierte Version-1 von Gerste beruhte auf einem 10-
jahrigern Arbeitsaufwand durch ein grof3es internationales Konsortiums mit entsprechend ho-
hen Kosten. Bereits zwei Jahre spédter wurde Version-2 publiziert und nach weiteren zwei Jah-
ren in 2021 Version-3. Jede der drei Versionen des Gerste Genoms spiegelte zu dem jeweili-
gen Zeitpunkt den Stand der Technik wieder und wies im Vergleich zur Vorgénger Version
entscheidende Verbesserungen beziiglich Qualitét, Zeitrahmen und Kosten auf. Zu Beginn des
Vorhabens noch undenkbar, waren gegen Ende des Vorhabens fiir Mais, Gerste und Weizen
sogar Pan-Genome in Referenzqualitit mit bis zu 20 Linien pro Art verfiigbar. Workflow Op-
timierungen in Kombination mit Hardwareaufstockungen ermoglichten es auch die urspriing-
lich nicht eingeplanten Pan-Genome zeitnah sowie ohne Qualitdtsabstriche zu annotieren.

Im Laufe des Vorhabens wurde das HMGU Annotations-Konzept schrittweise weiter-entwi-
ckelt. Der mit Python und Snakemake implementierte Workflow zur Annotation von Genen
hei3t ,,Plant.annot* und ist bei Github unter der MIT Lizenz allgemein verfiigbar hinterlegt
(github.com/PGSB-HMGU/plant.annot). Auf der technischen Seite wurde aus der urspriing-
lich linearen durch Python Scripte gesteuerten Pipeline ein verzweigter parallelisierbarer Sna-
kemake Workflow. Das Open-Source Workflow Management System Snakemake ermoglicht
es reproduzierbare, skalierbare sowie beziiglich Rechnerarchitekturen portable Workflows zu
implementieren, die sich dariiber hinaus auch noch leicht konfigurieren und modifizieren las-
sen (snakemake.readthedocs.io). Die inhaltlichen Verbesserungen beruhten héufig auf in vori-
gen Annotations-Projekten gesammelten Erfahrungen oder erfolgten als Reaktion auf jeweils
neu verfiigbare Eingabe Daten. Die wesentliche Entwicklungspunkte waren:

* Vermeidung von Untervorhersagen (fehlende Gene, unvollstindige Gene) durch Weg-
lassen der iiblichen Transposon/Repeat Maskierung von Genomsequenzen beim Map-
pen von Transkript-Daten, bessere Genmodelle rechtfertigen den erhéhten Rechenauf-
wand

+ Reduzierung von Ubervorhersagen durch Klassifizierung aller Genkandidaten in echte
Gene, Pseudogene oder Transposon Gene mit Entscheidungsbdumen und KI-Klassifi-
katoren

* Einbindung einer trainierbaren intrinsischen Gendetektion (Programm Augustus), Ein-
gabe der Transposon Annotation als Hinweis gegen Ubervorhersagen

* Einbindung von langen Transkripten (IsoSeq) zur Verbesserung der Genmodelle, bes-
sere Auflosung von Splei3varianten

* Zusammenstellung und regelméBige Updates von qualitativ hochwertigen Proteinse-
quenzen aus verschiedenen Quellen als Referenzsets fiir die extrinsischen Evidenzen
und fiir die Qualitits-Klassifizierung

* Verbesserung der Genmodellvorhersagen durch die Kombination von verschiedenen
sich erginzenden Evidenzen, Austausch von Kombinierer Modulen, unterschiedliche
Gewichtung der Evidenzen, Reduktion von chimiren Genmodellen
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* Entwicklung von Konfidenz-/Qualititsklassen fiir echte Gene basierend auf den ex-
trinsischen Evidenzen

* Einbindung einer funktionellen Genvorhersage, u.a. mit den vom Partner FZJ entwi-
ckelten Modellen

* Zuordnung der Gene zu Ontologien wie ,,gene ontology” und “ trait ontology” fiir au-
tomatisierte Folgeanalysen

* Konsolidierung der Gen-Annotation fiir Pan-Genome, um die durch technische Arte-
fakte in einzelnen Linien fehlenden Gene zu erfassen, wechselseitige Ergédnzung der
Genmodelle

* Anpassungen an die neuen liickenlosen ,,long Read* Genom Assemblierungen als Ein-
gabe Daten (liberlappende Zerstiickelung der Chromosomen zur Parallelisierung)

* Steigerung des Rechendurchsatzes durch vermehrte Parallelisierung und wo moglich
die Umstellung auf effektivere Programm Module.

* bessere Strukturierung der Annotations-Daten um dem FAIR Data Konzept gerecht zu
werden (z.B. Standardisierung der Datei- und Gennamen)

Fiir Brotweizen ergab sich die Gelegenheit, unsere iiber den Workflow automatisch generier-
ten Genmodelle zu validieren. Genfamilienexperten des internationalen Konsortiums zur Se-
quenzierung von Weizen (IWGSC, wheatgenome.org) hatten mit groBen Aufwand 3.200 Gen-
modelle aus besonders interessanten Genfamilien, wie z.B. Resistenz- oder Gluten-Gene ma-
nuell kuratiert. Der Vergleich ergab nur 0.3% fehlende Gene. In 86.6% der Fille stimmten die
Genmodelle tiberein. Bei den restlichen 13.3% war zwar der Genlokus gefunden worden, es
gab aber groBere Unterscheide in der Exon-Intron Struktur. Diese Werte sind als sehr gut fiir
eine rein automatische Annotation anzusehen. Auch bei anderen Genomprojekten wurde der
HMGU Annotation von Genfamilienexperten eine generell sehr gute Qualitét attestiert.

Der HMGU Annotations-Service wurde stark nachgefragt. Im Vorhaben sind insgesamt 132
Genom Assemblierungen von 51 Pflanzenarten bearbeitet worden. Der Fokus lag dabei auf
Getreidearten wie Gerste, Roggen, Weizen und Hafer. Darunter befinden sich auch Pan-Ge-
nome mit mehreren (Zucht)-Linien pro Pflanzenart. 76 dieser Genome (22 Arten) sind bereits
publiziert worden (siehe 11.6). Fiir die restlichen sind die Manuskripte noch in der Vorberei-
tungsphase. Aus der Vielzahl der unterstiitzen Genomprojekte sind einige aufgrund ihrer Be-
deutung besonders hervorzuheben und werden im folgenden niher beschrieben.

Ein Hohepunkt von dem sogar in der 20 Uhr Tagesschau berichtet worden ist, war die Publi-
kation des Brot-Weizengenoms in Science am 17. August 2018 mit dem Titel "Shifting the li-
mits in wheat research and breeding using a fully annotated reference genome"
(/361/6403/eaar7191). HMGU hatte mit seinen Workflows maBigeblich zur Annotation und
Analyse des 16 Gbp groflen, hexaploiden Weizen Genoms beigetragen. Diese erste einiger-
malen vollstindige Assemblierung eines Weizen Referenzgenoms beruhte wie Gerste Versi-
on-1 noch auf einem tiber 10-jdhrigen Einsatz eines sehr groBen internationalen Konsortiums.
Nur zwei Jahre spéter konnten - wieder analog zu Gerste - tiber 10 Zuchtlinien in Referenz-
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qualitit als Pan-Genom der Offentlichkeit vorgestellt werden. Damit stand unvorstellbar
schnell eine Fiille von wertvollen Datenressourcen fiir Getreideforschung und Ziichtung zur
Verfiigung.

Das Helmbohnen (Lablab purpureus) Projekt war das erste Genomprojekt unter Leitung von
Afrikanischen Wissenschaftlern. Die Helmbohne gehdrt zu den sog. ,,orphan crops®, die bis-
her von der Wissenschaft und modernen Ziichtungsmethoden vernachlissigt worden sind. Sie
stammt urspriinglich aus Afrika wird aber mittlerweile weltweit in tropischen Gebieten von
Kleinbauern als proteinreiches Nahrungsmittel, Tierfutter und fiir medizinische Zwecke ange-
pflanzt. Die Helmbohne ist eine trockenresistente, robuste und anspruchslose Pflanze, die
gleichzeitig die Bodenfruchtbarkeit verbessert. Die Entschliisselung der genetischen Grundla-
gen ihrer positiven Eigenschaften verspricht sowohl wissenschaftliches als auch ziichterisches
Potential. Das besondere an dem Projekt war: die europdischen Partner aus England, Frank-
reich und Deutschland (HMGU) hatten zu Projektbeginn die beteiligten Nachwuchswissen-
schaftler des ,International Livestock Research® Institutes (Nairobi, Kenia) mit gezielten
Schulungen und Beratungen darin unterstiitzt die anfallenden bioinformatischen Arbeiten
selbststidndig durchzufiihren. Von unserer Seite wurde das Schulungsmodul ,,Genome Anno-
tation* entwickelt und im Sommer 2021 als 2-tigiger Kurs mit Ubungen abgehalten. Der wei-
tere Verlauf des Projektes wurde von uns mit kleineren Analysen, Diskussion der Ergebnisse
und Beratungen beim Verfassen des Genom-Manuskriptes begleitet. Das Projekt ist mittler-
weile erfolgreich abgeschlossen und die Publikation dazu eingereicht.

Ein weiteres ,,orphan crop* Genomprojekt ndmlich das der Fababohne wurde bei der Repeat
Annotationen unterstiitzt. Das nur diploide Genom der Fababohne ist mit 13 Gbp besonders
grof3 und daraus folgend extrem repetitiv. Eines der Chromosomen ist mit knapp 3.4 Gbp so-
gar grofler als das gesamte menschliche 3.2 Gbp Genom. Ein solches extremes Genom ldsst
sich erst seit kurzem auf der Grundlage der neuesten hochprézisen ,,long Read* Sequenzier-
methoden (,,CCS: circular consensus sequencing‘) assemblieren. Fiir die herausfordernde Re-
peat-Annotation mussten die HMGU Workflows noch stérker parallelisiert sowie mit zusétzli-
chen Modulen versehen werden. Durch diese Verbesserungen sind wir auch schon fiir das ge-
plante sehr rechenintensive Fababohnen Pan-Genomprojekt gut vorbereitet.

1.2 Schulungen

HMGU hatte fiir folgende acht Trainingskurse theoretische und in der Regel auch Praxis-Mo-
dule ausgearbeitet und durchgefiihrt:

* 7.-8.12.2015: ,,1st GCBN de.NBI User Training, ,,From Genotype to Phenotypes Ac-
cess&Manage Plant Data®, zusammen mit IPK und FZJ am Helmholtz Zentrum Miin-
chen, eine HMGU Trainerin,

* 11-13.10.2016: ,,1. Triticeae Gene Nomenclature Workshop*,
Helmholtz Zentrum Miinchen, zwei HMGU Trainer/-innen

* 20.2.2017: "RNAseq Analysen: Fallstricke und Losungen", Helmholtz Zentrum Miin-
chen, zwei HMGU Trainer



* 11-12.9.2017: ,,Phylogeny for Beginners: a two day hands on tutorial“, Helmholtz
Zentrum Miinchen, zwei HMGU Trainer

* 1.7.2018: ,,2. Triticeae Gene Nomenclature Workshop*,
Wheat Initiative, Berlin, eine HMGU Trainerin

e 1.-5-.10.2018: ,,2nd International CCTB Summer School in Functional Genomics®,
Wiirzburg, zwei HMGU Trainer

*  6.-9.11.2018: ,,Bioinformatics for Plant Biology*, EML-EBI Kurs, Hinxton, eine
HMGU Trainerin (,,Characteristics of plant genomes and online resources*, Hands-on
course.), ein IPK Trainer (,,Barlex and IPK resources®)

e 28-30.7.2021: ,,3rd Generation Genomics and Bioinformatics Africa Workshop, Mo-
dule 7: Genome annotation®,, Hybrid Workshop in Nairobi, Kenia und Online, zwei
HMGU Trainer/-innen

Weitere Schulungsaktivititen bestanden aus individuell abgestimmten bioinformatischen
Fortbildungen fiir hospitierende Wissenschaftler/-innen. Im Vorhabenszeitraum wurden ins-
gesamt acht externe Wissenschaftler/-innen (fiinf Postdocs und drei Doktorandinnen) fiir 14n-
gere Zeitraume (Wochen oder Monate) von der HMGU Gruppe betreut, um fiir sie wichtige
bioinformatische Fertigkeiten zu erlernen und auch gleich auf ihren eigenen Datensitzen an-
zuwenden. Der im Vorhaben entwickelte Workflow ,,plant.annot* war fiir Gastwissenschaftler
des Weizen- und Haferprojektes auch ein Bestandteil ihrer individuellen Fortbildungen.

Ein HMGU Trainer hatte 2018 und 2019 fiir seinen Kurs ,,Ein praxisorientierter Einblick in
die Bioinformatik® (OTH Regensburg) die de.NBI cloud benutzt. Eine virtuelle Maschine
diente als leistungsstarker Linux Server, der zur Berechnung der Programmieraufgaben fiir
alle Kursteilnehmer/-innen iiber individuelle Logins zugédnglich war. Gleichzeitig fungierte
der Server als gemeinsame Plattform zur Fortschrittskontrolle und Hilfestellung durch den
Kursleiter. Das Verfahren hatte sich sehr bewéhrt. Die Kursteilnehmer/-innen wurden mit
Cloud Computing im Allgemeinen und im Speziellen mit de.NBI und der de.NBI Cloud Res-
source bekannt gemacht.

1.3 Beteiligung am de.NBI Netzwerk

Neben dem Service und den Schulungen hat HMGU mit unterschiedlichen weiteren Aktivité-
ten am Aufbau und dem Bekanntwerden des de.NBI Netzwerkes engagiert mitgewirkt. Im
folgenden werden einzelne Aspekte dazu beispielhaft herausgegriffen.

Die HMGU Mitarbeiterin Heidrun Gundlach war wéhrend des Bestehens der SIG-7 (ELIXIR
Kooperation) von 2017-2020 deren stellvertretende Leiterin. Seit 2020 war sie dann als Re-
prasentantin fiir GCBN in der neu gegriindeten ELIXIR.de CCU tdtig. Dariiber hinaus war sie
als interessierter Gast bei allen SIG-5 (de.NBI Entwicklung) und CCU (de.NBI Leitungsgre-
mium) Arbeitstreffen anwesend. Die Mitarbeit bei ELIXIR.de ist auch nach dem Ende des
Vorhabens fortgesetzt worden.

Um den Bekanntheitsgrad des de.NBI Netzwerkes zu erhohen wurden de.NBI und ELIXIR.de
in die Konferenzbeitrige von HMGU Mitarbeitern und Mitarbeiterinnen aufgenommen (z.B.
Logos auf Postern) oder im Rahmen von Vortrdgen kurz vorgestellt. Des weiteren hatte sich
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GCBN an vielen de.NBI Veroffentlichungen und Broschiiren beteiligt (denbi.de/literature).
Beispiele mit HMGU Beitrdgen sind: zwei Artikel in der de.NBI Spezialausgabe des ,,Journal
of Biotechnology* von 2017 oder der Artikel ,,Griine Bioinformatik-Die Entschliisselung der
Wurzeln der Zivilisation.* in der de.NBI Highlight Broschiire von 2020.

Um auf Anraten der Gutachter die Nutzungshaufigkeit der verschiedenen de.NBI Services zu
quantifizieren und miteinander zu vergleichen wurden von der SIG-2 (Service und Monito-
ring) vier Service Kategorien mit jeweils eigenen Erfassungskriterien definiert: 1.Tools/An-
wendungen, 2.Webanwendungen, 3.Datenbanken und 4.Support/Consulting. Fiir die HMGU
Services PlantsDB und Annotation wurden die fiir Datenbanken bzw. Support festgelegten
Kriterien seit 2017 kontinuierlich erfasst. Wihrend die Monitoring Parameter fiir PlantsDB
langsam abnahmen, stiegen die Nachfragen nach Support/Consulting stark an.

Mit Unterstiitzung von de.NBI Mitarbeitern wurden Anfang 2018 HMGU-Test Instanzen in
der de.NBI cloud eingerichtet, um unsere Rechenkapazitit je nach Bedarf flexibel erweitern
zu kénnen. Um einen einfach handhabbaren, nahtlosen Ubergang zwischen den verschiedenen
Rechnersystemen zu gewihrleisten, war es das Ziel unseres Systemadministrators die virtuel-
len Maschinen der de.NBI cloud in unsere Batch-Warteschlange und unser Dateisystem zu in-
tegrieren. Das ist im Prinzip auch gelungen allerdings mit der Einschriankung, dass es nur
bedingt fiir unsere Jobs mit groen Input-/Output-Anforderungen geeignet ist. Die hierzu er-
forderlichen Dateniibertragungsraten zwischen HMGU und Bielefeld konnten damals nicht
erreicht werden. Durch die zusétzlichen de.NBI Investitionsmittel sind wir bisher nie in eine
extreme Engpass Situation gekommen und hatten deshalb die de.NBI cloud Option nicht mehr
weiter verfolgt.

Mit der Firma Computomics (Tiibingen), einem Mitglied im de.NBI Industrieforum wurde im
Jahr 2021 eng in einem Genomassemblierungs Projekt zusammengearbeitet und eine Reihe
von Analysen fiir das Projekt durchgefiihrt. Es handelte sich dabei um eine erst seit kurzem
mogliche diploide Assemblierung, bei der versucht wird die Chromosomen beider Elternteile
getrennt zu rekonstruieren. Bei den sonst géngigen Assemblierungen kollabieren die sehr dhn-
lichen Chromosomen beider Elternteile zu einem Sequenz-Strang. In einem experimentellen
Ansatz hatte HMGU mit einer neuartigen Methode die Sequenzen von unterschiedlichen As-
semblierungsversuchen den jeweiligen Elternteilen zugeordnet. Letztendlich konnten durch
diese Daten die optimalen Assemblierungsparameter fiir dieses Projekt identifiziert werden.

Innerhalb von GCBN standen die drei Partner IPK, FZJ und HMGU sowohl fiir organisatori-
sche als auch wissenschaftliche Belange im Sinne der Aufgabestellung (siehe I.1) in sténdi-
gem Dialog miteinander. Mit dem Partner FZJ gab es drei gemeinsame Genom Projekte sowie
gegenseitige Austausche zur Verbesserung der funktionellen Gen-Annotation mit den von
FZJ im Vorhaben entwickelten Vorhersagemodellen. Mit dem Partner IPK war das Manage-
ment der im Laufe der Zeit immer uniibersichtlicher werdenden Gerste Datensets ein fortlau-
fendes Thema, wie Beispielsweise: mehrmalige interne und offizielle Updates des Referenz-
genoms, dann Pan-Genome mit verschiedenen Assemblierungs- und Annotationsversionen,
sowie mit NCBI/ENA inkompatible Formate in den Assemblierungen. Letztendlich ist es ge-
lungen alle Probleme zu l6sen und unsere gemeinsamen Erfahrungen gleich durch prizise
Vorgaben zur Standardisierung in neue Projekte einzubringen. Im Laufe des Vorhabens wur-
den die HMGU Getreide Annotationen in die IPK de.NBI Services integriert (cats.ipk-
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gatersleben.de). Um Pflanzendaten im Sinne von FAIR Data langfristig und leicht fiir eine
Wiederverwertung zugénglich zu machen wurde von Partner IPK eine elektronischen Daten-
archiv Bibliothek (Acronym e!DAL) weiterentwickelt und als technische Grundlage fiir den
Aufbau eines ,,Plant Genomics & Phenomics Research Data Repository (e!DAL-PGP, edal-
pgp.ipk-gatersleben.de) verwendet. e!DAL vergibt fiir die dort deponierten Daten einen ein-
deutigen und dauerhaften Digitalen Objektbezeichner, abgekiirzt DOI. HMGU war der erste
externe Benutzer von e!DAL-PGP und hat Riickmeldungen zur Verbesserung der Funktiona-
litdt eingebracht.

GCBN hatte als erstes de.NBI Service Zentrum mit dem Aufbau einer Nutzer Gemeinschaft
(,,community building“) begonnen. Die jdhrlichen Statusseminare des BMBF Programms
PLANT 2030 zur Forderung der Pflanzenforschung wurden in 2021 und 2022 als Forum ge-
nutzt, um de.NBI als ganzes und die GCBN Services im Besonderen vorzustellen. Zu der Ver-
anstaltung in 2021 gab es im Vorfeld eine Umfrage zum Bekanntheitsgrad, der Verwendung
und der Beurteilung der GCBN Services. 80 Personen beteiligten sich an der Umfrage, davon
benutzen 86% mindestens einen GCBN Service regelméfBig oder manchmal. Durch das online
Format der beiden Konferenzen war es kaum moglich mit den Nutzerinnen und Nutzern ins
Gesprich zu kommen. Der allgemein Eindruck ist aber, dass sowohl Schulungen fiir Program-
mieranfanger als auch Schulungen fiir Standard Applikationen stark nachgefragt sind. Es geht
dabei auch darum die Nutzer/-innen durch die Angebotsvielfalt zu leiten sowie Methoden auf-
zuzeigen, die auch fiir die immer mehr zur Verfiigung stehenden hoch repetitiven Pflanzenge-
nome gut funktionieren. Zukiinftig soll die de.NBI Plant Bioinformatics Community (PBC)
weiter ausgebaut werden. Fiir das nidchste PLANT 2030 Statusseminar ist z.B. ein Communi-
ty-Training-Event als Satellitenveranstaltung geplant.

1.4 Beteiligung am ELIXIR Netzwerk

Die ELIXIR ,,Plant Sciences® Community beschéftigt sich mit dhnlichen Themen wie GCBN
und bot damit einen natiirlichen Ankniipfungspunkt flir den Einstieg der GCBN Mitarbeiter/-
innen in das ELIXIR Netzwerk. Ein gemeinsames {ibergeordnetes Ziel ist Nutzpflanzen
schneller an den Klimawandel anzupassen: als einen Baustein zur weltweiten Erndhrungssi-
cherheit. Konkret muss dazu die exponentiell ansteigenden Flut von genomischen Ressourcen
und Phénotypisierungs-Daten besser strukturiert und {iber Metadaten miteinander verbunden
werden (MIAPPE Standard). Solche standardisierten und tiber Zugriffsschnittstellen automa-
tisch abrufbaren Daten (BrAPI) sind dann nicht mehr verloren, sondern lassen sich von der
Pflanzen Community fiir Doménen iibergreifende Analysen (wieder)verwenden. Das Ziel sol-
cher Analysen ist das Zusammenspiel zwischen genetischer Basis und Umweltbedingungen,
wie z.B. Trockenheit oder Krankheitserreger besser zu verstehen, um vorteilhafte Merkmale
gezielter und schneller in Ziichtungsprogramme einzubringen.

HMGU war an zwei ELIXIR Auftragsstudien beteiligt, die anhand von exemplarischen Pilot-
projekten Losungen fiir die eben beschriebenen Problemfelder entwickeln und umsetzen soll-
ten. Solche Studien biindeln die Expertise von mehreren européischen Partnern und ELIXIR
Plattformen, wie Interoperabilitit, Datenbanken, Tools oder Training. Im Rahmen der bereits
erfolgreich abgeschlossene Studie ,,FONDUE - FAIR-ification of Plant Genotyping Data and
its linking to Phenotyping using ELIXIR Platforms* (6/2019-11/2021) wurde ein neuer Stan-
dard und ein Prozedere fiir die Verkniipfung von Genotyp und Phénotyp Daten ausgearbeitet
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und mit ausgewidhlten  Datensets von  Gerste und  Weizen  umgesetzt
(elixir-europe.org/internal-projects/commissioned-services/fondue). Die zweite noch laufende
Studie ,,Increasing Plant data findability and reuse beyond ELIXIR* (6/2021-5/2023) beschif-
tigt sich mit Training, Biindelung der Dienste zu Service Paketen und dem Konzept fiir ein
europdisches Pflanzendatenportal als erste Anlaufstelle, um die jetzt noch iibliche zeitrauben-
de Suche nach spezifischen Pflanzendaten zu erleichtern (increasing-plant-data-findability).

Ein grundlegendes Problem fiir Genomwissenschaftler/-innen ist aus dem zunehmend verwir-
renden Angebot an Bioinformatik Programmen die fiir den jeweiligen Zweck geeigneten zu
finden. Bei der Analyse von Pflanzen kommt aufgrund der hohen Repetitivitit der Genome
noch ein spezielles Problem hinzu: manche in anderen Doménen bewdhrten Programme brau-
chen entweder viel zu lange oder stiirzen wegen Speicherzugriffsfehlern ab. Eine triviale, aber
trotzdem fatale Ursache beruht manchmal einfach darauf, dass das in den Programmen ver-
wendete Format fiir die maximal zuldssige Zahlengrof3e unter der GroBe einiger Pflanzenchro-
mosomen liegt. Um die existierenden Programme, Workflows und Datenbanken der Lebens-
wissenschaften iibersichtlich und leicht durchsuchbar aufzubereiten wurde von ELIXIR die
Biotools Plattform (bio.tools) entwickelt. Die GCBN Tools, inklusive des HMGU Gen-Anno-
tations Workflows sind dort eingestellt und verschlagwortet worden. Das ,,Research Data Ma-
nagement Kit“ (RDMKkit) ist ein weiterer hilfreicher ELIXIR Service um die Nutzer/-innen
durch den gesamten den Daten-Lebenszyklus zu fiihren: von Planung {iber Analyse bis zur
wiederverwertbaren persistenten Speicherung. Im Zuge der Auftragsstudie FONDUE wurde
das RDMkit um das Angebot ,,plant genomics tool assembly* erweitert (rdmbkit.elixir-
europe.org/plant_genomics assembly).

Die Gendomdatenbank EnsemblePlants ist eine ausgewiesene ELIXIR ,,Core Data Resource*
(plants.ensembl.org). Die aktuelle Version 54 enthilt 125 Pflanzen Genome mit den zugehdri-
gen Gen-Annotationen. Fiir 31 dieser Genome (25%) wurde die Gen-Annotation von HMGU
beigesteuert, darunter 25 (20%) wihrend des Vorhabens. Weitere im Vorhaben annotierten
Genome sind in Vorbereitung fiir EnsemblePlants. Da die in den letzten Jahren mit den neuen
Methoden entstandenen Genom Assemblierungen regelwidrig konkatenierte Komponenten
und Verunreinigungen mit Plastid DNA enthielten, war es flir HMGU sehr aufwendig die An-
notations-Daten der nicht Standard konformen Assemblierungen in das offizielle ENA/NCBI
Format tiiberzufiihren und zu filtern. Das Problem hatte auch die ELIXIR Auftragsstudie
FONDUE beschiftigt und konnte nach langwierigen Verhandlungen mit den Assemblierungs
Laboren gelost werden, um zukiinftig unnotige und zugleich fehleranfillige Datentransforma-
tionen zu vermeiden.

Bei dem schwedischen Referenzgenomprojekt von Hafer hatte HMGU von Beginn an eng mit
einem Daten Management Mitarbeiter von ELIXIR Schweden zusammengearbeitet und in
Bezug auf FAIR Data an einem Strang gezogen. Die Daten wurden gut strukturiert und iiber
das vom Partner IPK betriebene e!DAL-PGP Repository zuginglich gemacht (doi.org/
10.5447/ipk/2022/2).

HMGU hatte bei den jahrlichen ELIXIR ,,All Hands* Treffen mitgewirkt und bereits beste-
hende Kontakte intensiviert. Allerdings war es bei den online Treffen wéahrend der Covid-19
Pandemie sehr schwierig neue Kontakte zu kniipfen.
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Zusammenfassend ldsst sich feststellen: GCBN ist mittlerweile mit vielfdltigen Aktivitidten
gut sichtbar im ELIXIR Netzwerk positioniert. Insgesamt war GCBN bisher an drei ELIXIR
Auftragsstudien beteiligt, eine davon (FONDUE) unter der Leitung von IPK Partner Uwe
Scholz. Seit 2019 hat Sebastian Beier (frither IPK, seit 2022 FZJ Mitarbeiter) die Rolle des
ELIXIR Communication Officers fiir das Servicezentrum GCBN iibernommen. Ebenfalls seit
2019 sind GCBN Vertreter auch in die gemeinsamen Leitung der ELIXIR ,,Plant Sciences*
Community berufen worden: zundchst Astrid Junker vom IPK, ab 2021 Sebastian Beier. Die
ELIXIR Aktivititen von HMGU werden auch nach Ende des Vorhabens in enger Zusammen-
arbeit mit Sebastian Bayer (FZJ) und Uwe Scholz (IPK) fortgefiihrt.

2. Wichtige Positionen des zahlenméBigen Nachweises

Die Mittel wurden wie geplant eingesetzt. Die iiber das Vorhaben finanzierte Stelle war
durchgehend von einer erfahrenen Bioinformatikerin mit langjéhriger Expertise in der Pflan-
zengenomik besetzt. Thr vielfaltiges Aufgabenspektrum umfasste u.a.:

* die konzeptionelle Weiterentwicklung, Implementierung und Durchfiihrung der
HMGU Annotations-Services

* regelméBige Kontakte mit den Akteuren der Genomprojekte (Fortschrittsberichte, Dis-
kussion der Ergebnisse und des weiteren Vorgehens)

* die Bearbeitung von Nutzeranfragen (das Spektrum reichte von kurz beantwortbaren
Anfragen bis zu umfangreicheren Zusammenstellungen und Analysen von komplexen
Datensets)

* das Datenmanagement im Sinne von FAIR Data

* die Betreuung und Erweiterung der Pflanzen Transposon Datenbank
* die Ausarbeitung und Durchfithrung von Schulungen

* die Erledigung des de.NBI Berichts-und Umfragewesens

* die Zusammenarbeit mit GCBN, de.NBI und ELIXIR

* die Reisetitigkeiten zu de.NBI und ELIXIR Treffen

Mit den Investitionsmitteln wurde die IT-Infrastruktur der HMGU Gruppe erweitert, um die
steigenden Anforderungen der rechenintensiven Services zu bedienen. Die Reisemittel wur-
den fiir Dienstreisen zu de.NBI und ELIXIR Treffen verwendet.

3. Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Arbeit

Die im Rahmen des Vorhabens durchgefiihrten Arbeiten iiberstiegen bei weitem die Personal-
kapazitdt der Grundfinanzierung und konnten nur mit Hilfe der bewilligten Projektmittel aus-
geflihrt werden. Letztendlich hat HMGU mit Service, Beteiligung in de.NBI Gremien, Schu-
lungen und FAIR Data Management mit zum Aufbau des de.NBI Netzwerkes beigetragen.
Auf internationaler Ebene wurde mit ELIXIR und verschiedenen Genomprojekt Partnern zu-
sammengearbeitet.



4. Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Das im Vorhaben neu aufgebaute und Service orientierte Netzwerk fiir Bioinformatik-Infra-
struktur bietet einen zentralen Anlaufpunkt fiir Lebenswissenschaftler/-innen, um allgegen-
wirtige bioinformatische Herausforderungen besser zu bewiltigen. Bedingt durch die fortlau-
fenden Weiterentwicklungen von Sequenzier-Technologien, bioinformatischen Analyse Tools
und wiederverwendbaren Daten Ressourcen ist es heutzutage schwierig einen jeweils aktuel-
len Uberblick iiber neueste Methoden und praktikable Vorgehensweisen zu bekommen. Die
32 Partnergruppen des de.NBI Netzwerkes sind auf ihrem jeweiligen Gebiet in der aktuellen,
innovativen Forschung verankert und gewéhrleisten dadurch Services auf dem neuesten Stand
der Technik. Es wére sehr kontraproduktiv das mit groBem Engagement aller Beteiligten er-
folgreich aufgebaute de.NBI Netzwerk mangels langfristiger Finanzierungslosungen stark zu
reduzieren oder sogar zu beenden. Im Gegenteil das Angebot miisste noch verbessert und er-
weitert werden. Konzepte dazu liegen bei den beteiligten Partnern/-innen schon vor. Die Le-
benswissenschaftler/-innen benétigen heutzutage mehr denn je bioinformatische Schulungen,
Beratungen, Unterstiitzung beim Daten Management und Cloud basierte Rechenmdglichkei-
ten.

Die im konkreten HMGU Teilprojekt entstandenen Daten fiir Getreidegenome wie z.B. Wei-
zen oder Hafer bilden wertvolle und lang ersehnte Ressourcen fiir Wissenschaft und Pflanzen-
zlichtung. Sie dienen hiufig als Grundlage fiir weitergehende Studien. Wihrend des Vorha-
bens wurden 30 Datenverdffentlichungen mit HMGU Daten in das [IPK e!DAL-PGP Reposi-
tory eingestellt. Bis Juli 2022 waren diese Daten von 19.607 distinkten IP Adressen herunter-
geladen worden. Das dabei abgerufene Datenvolumen betrug insgesamt 187 Terabyte. Die
hohe Wiederverwertbarkeit der Daten spiegelt sich auch in der hohen Anzahl an Zitaten fiir
die Genom-Publikationen wieder. Das Gersten-Referenzgenom von 2017 wurde bisher 1072-
mal zitiert, Weizen von 2018 1.701-mal, das Gerste Pan-Genom von 2020 172- mal und das
Weizen Pan-Genom von 2020 282-mal (scholar.google.com, Juli 2022). Beide Statistiken
weisen auf eine langfristige und nachhaltige Verwertung der Ergebnisse hin, die weit iiber das
Vorhaben hinaus geht.

5. Bekannt gewordene Fortschritte auf dem Gebiet des Vorhabens bei anderen Stellen

Fiir den konkreten Aufgabenbereich der HMGU Genom-Annotation sind die technologischen
Fortschritte in der Sequenzierung und neueste methodische Entwicklungen iiber aktuelle Lite-
ratur, den Besuch von Konferenzen und den Austausch mit Kooperationspartnern detailliert
verfolgt worden. Wie bereits unter II.1 beschrieben hatten die Fortschritte immense und span-
nende Impulse fiir die (Pflanzen-)Genom Forschung mit sich gebracht. Die Engpisse und
Herausforderungen liegen jetzt nicht mehr bei Sequenzierung und Assemblierung, sondern bei
der bioinformatischen Auswertung und dem Datenmanagement. Durch Workflow Optimie-
rungen und Erh6hung der Rechenkapazititen konnte wiahrend des Vorhabens die stark erhdhte
Nachfrage nach Annotationen noch gut bewiltigt werden. Allerdings wird es zukiinftig mehr
denn je notig sein die bioinformatische Auswertung mit neu zu entwickelnden Methoden zu
beschleunigen, um die rasant ansteigende Menge an primédren Sequenzdaten sinnvoll nutzen
zu konnen. Zur Zeit sind z.B. die Genome von fast 1000 Pflanzenarten (Quelle Partner FZJ,
plabipd.de/timeline view.ep, Juli 2022, 996 Arten) publiziert worden, 80% davon erst seit
2016 mit stark ansteigender Tendenz. Internationale Projekte zur Sequenzierung und Assem-
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blierung aller 1.6 Millionen Eukaryonten (Tiere, Pflanzen, Pilze) sind bereits in der Pilotphase
und werden sehr schnell tausende von Genomen liefern (earthbiogenome.org).

Das de.NBI Netzwerk insgesamt konnte im Verlauf des Vorhabens von verbesserten finanzi-
ellen Rahmenbedingen profitieren, die zusitzliche Ziele moglich machten: Etablierung der
de.NBI cloud und Intensivierung der ELIXIR Mitarbeit durch acht neu geschaffene Personal-
stellen fiir ,,Communication Officers®.

6. Erfolgte und geplante Veroffentlichungen der Ergebnisse

Die Ergebnisse und Aktivitdten des Vorhabens sind bis Mitte 2022 in insgesamt 51 Publikati-
onen verdffentlicht worden. Weitere Manuskripte sind in Vorbereitung. 20 dieser Publikatio-
nen, darunter sieben Buchkapitel beschreiben entweder Ressourcen oder ,,best practise” Vor-
gehensweisen und Methoden. In 31 Publikationen sind direkt die mit den HMGU Pipelines
erstellten Annotations-Daten eingeflossen. In 20 Féllen handelte es sich dabei sowohl um Gen
als auch Transposon Daten, fiir 12 Projekte waren nur Gen und fiir weitere sieben nur die
Transposon Annotationen angefragt worden. Um das Auffinden und die Wiederverwertbar-
keit der erzeugten Daten zu unterstiitzen wurden diese zusitzlich noch in das e!DAL-PGP Da-
tenpublikations Repository von Partner IPK eingestellt. Sie sind jetzt FAIR Data konform
iiber DOIs frei verfligbar (edal-pgp.ipk-gatersleben.de).
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Immer erhohten Fortschritte, die in den letzten Jahren in der Gerstengenomsequenzierung zu sehen sind, haben
Wissenschaftlern es ermdglicht, Datenbanken und Tools zu generieren, die speziell fiir die Unterstlitzung von Forschern und
Zichter konzipiert wurden. Sowohl genomische als auch exprimierte Sequenzen wurden durch verschiedene experimentelle
Setups erhalten, die von der BAC-Sequenzierung tber lllumina iSelect 9K SNP-Chip bis hin zu RNA-Seq bis zur Bildung
heterogener Datensétze reichen. Nach Mdéglichkeit wurden Datensatze vernetzt und in Informationen angereichert, um eine
Grundlage fir die weitere Forschung zu erstellen. Ensembl -Pflanzen, ein Webportal, das zur Erforschung von Genomdaten flr
verschiedene Pflanzenarten entwickelt wurde, wurden verwendet, um Unterschiede und Ahnlichkeiten zwischen Gerste und
damit verbundenen Arten zu untersuchen. Darlber hinaus wurde der Gerste -Genom -Explorer -Barlex als zentrales Repository
und Hub genomischer Sequenzen der Gerstensequenzierungsbemiihungen konstruiert. Leistungsstarke Visualisierungen von
miteinander verbundenen BACs und anderen Sequenzierungsinformationen erméglichen es, jede Position zuriickzuverfolgen,
die die Gerstenreferenzsequenz ausmacht, und helfen beim Verstandnis der Verbindung zu anderen Datensatzen. Weitere
Tools, die andere Gerstendaten verwenden, werden fiir spezialisiertere Anwendungsfalle erdrtert und beschrieben. Last but not
least wird eine Liste von URLSs fiir einen umfassenden Uberblick (iber die Gersten-zentrierte Ressourcen gegeben.
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18. Kurzfassung

In der Genomik -Ara wurde das Roggengenom von Forschern von Forschern wie keine andere Einheit in der bekanntesten
Dreifach -Dreifach -Getreidekulturen im Stamm Triticeae geschenkt: Weizen, Gerste und Roggen. Einige der Griinde flr diese
Vernachlassigung sind auf die GréRe des Genoms von Rye und deren Haufigkeit verschiedener Klassen wiederholter DNA -
Sequenzen zurlickzufiihren. Trotz erheblicher Fortschritte bei den Sequenzierungs- und Montagemethoden liegen die meisten
seiner genomischen Regionen, die aus wechselnden Familien von Tandem -Wiederholungen und transponierbaren Elementen
bestehen, vor den Betrligern wie Uncharted Dungeons. Dieses Kapitel beschreibt die Geschichte der Forschung in die
molekulare Organisation des Roggengenoms, von Erkenntnissen in die Struktur der sich wiederholten DNA-Sequenzen bis hin
zu den kurzlich veréffentlichten Annotated-Genom-Assemblierung im Chromosomenmalfstab. Im Gegensatz zu friiheren
Versuchen (Martis et al., Pflanzenzelle 25: 3685-3698, 2013; Bauer et al., Plant J 89: 853-869, 2017), die sich auf einige Teile
des Roggengenoms konzentrierten, versucht unsere Geben Sie ein ganzheitliches Verstandnis des Genoms dieser wirtschaftlich
wichtigen Getreideernte. Zu diesem Zweck werden wir die vollstandigsten Klassen von DNA -Sequenzen betrachten und sehen,
wie ihre molekulare Struktur und Haufigkeit mit ihnren chromosomalen Stellen verbunden sind.
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18. Kurzfassung

Um das genetische Potential in Pflanzen freizuschalten, sind Multi-Genom-Vergleiche ein wesentliches Werkzeug.Verringerte
Kosten und verbesserte Sequenzierungstechnologien haben die Sequenzierung des Pflanzengenoms demokratisiert und zu
einer enormen Zunahme der verfligbaren Referenzsequenzen einerseits gefihrt und die Zusammenstellung selbst der gréfiten
und komplexesten und sich wiederholenden Pflanzengenome wie Weizen und Gerste ermdglicht.Diese Entwicklungen haben in
den letzten Jahren zur Ara der Pan-Genomik gefiihrt.Pan-Genom-Projekte erméglichen die Definition des Kern- und
entbehrlichen Genoms fiir verschiedene Erntearten sowie die Analyse der strukturellen und funktionellen Variation und bieten

daher beispiellose Méglichkeiten zur Erforschung und Nutzung der genetischen Grundlage naturlicher Variation der Pflanzen.Das

Vergleich, Analysieren und Visualisieren dieser mehrfachen Referenzgenome und deren Vielfalt erfordert leistungsstarke und

spezialisierte Rechenstrategien und -instrumente.
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18. Kurzfassung

Hintergrund: Angesichts seiner Toleranz gegenuber Stress und seinem Reichtum, insbesondere sekundére Metaboliten, wurde
der Tabakbaum Nicotiana Glauca als vielversprechende Bioraffinerie -Ausgangsmaterial angesehen, das nicht mit
Nahrungsmitteln und Futterpflanzen wettbewerbsfahig ware. Ergebnisse: Hier prasentieren wir eine 3,5 -GBP -Entwurfssequenz
und Annotation des Genoms von N. glauca, die 731.465 Gerustsequenzen mit einer N50 -Grofie von ungefahr 92 kbasen
Uberspannen. Darlber hinaus liefern wir eine umfassende Transkriptom- und Metabolom -Analyse der Blattentwicklung, die
mehrere Techniken und Plattformen umfasst. Die Genomsequenz wird voraussichtlich fast 80 \% der geschatzten
GesamtgenomgrofRe von N. glauca abdecken. Mit 73.799 vorhergesagten Genen und einem Busco-Score von 94,9 \%haben wir
die Mehrheit der gen-reichen Regionen erfolgreich zusammengestellt. RNA-Seq-Daten zeigten Stadien- und/oder
gewebespezifische Expression von Genen, und wir haben einen allgemeinen Trend einer Abnahme von
Tricarbonsauremetaboliten und einer Zunahme von Terpenoiden sowie einigen ihrer entsprechenden Transkripte wahrend der
Blattentwicklung bestimmt. Schlussfolgerung: Das Genom von N. Glauca und sein detailliertes Transkriptom bilden zusammen
mit gepaarten Metabolitendaten eine Ressource flr zuklnftige Studien zur wertvollen Verbindungsanalyse bei Tabakarten und
prasentieren die ersten Schritte in Richtung einer weiteren Aufldsung phylogenetischer, ganzer Genomstudien an Tabak.
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18. Kurzfassung

Orphan-Pflanzen (auch als nicht genutzte und vernachlassigte Pflanzen beschrieben) sind den Schliissel zu diversifizierten und
klimafarbenen Lebensmittelsystemen. Nach jahrzehntelangen Vernachlassigung sammelt die Genomsequenzierung von
Waisenpflanzen Tempo und liefert die Grundlagen fiir ihre beschleunigte Domestizierung und Verbesserung. Die jlingste
Aufmerksamekeit hat sich jedoch der groben Unterreprasentation von Forschern in Afrika bei den
Genomsequenzierungsbemuhungen ihrer indigenen Waisenpflanzen zugewandt. Hier berichten wir Uiber einen radikal
umfassenden Ansatz zur Waisenerntegenomik unter Verwendung von Lablab Purpureus (L.) Sweet (Syn. Dolichos Lablab oder
Hyacinth Bean) - eine Hulsenfriichte, die in Afrika heimisch ist und wahrend der gesamten Tropen fur Nahrung und Futter
kultiviert wird. Unsere afrikanische Zusammenarbeit mit dem South-North-Pflanzengenom fihrte zu einer hochwertigen
Chromosomesomesomesomescale-Anordnung des Lablab-Genoms-des ersten in Afrikas lokal sequenzierten Pflanzengenoms-
Assemblierung im Chromosomenmalstab. Wir haben auch die kultivierten und wilden Akzessionen von Lablab aus Afrika erneut
ausgeldst, die zwei Domestizierungsereignisse bestatigten und die genetische Vielfalt des in Afrikas konservierten Lablab-
Keimplasmas untersuchten. Unser Ansatz bietet eine wertvolle Ressource flr die Verbesserung von Lablablabern und bietet
auch ein Modell, das von anderen Forschern untersucht werden konnte, die indigene Pflanzen insbesondere aus Landern mit
niedrigem und mittlerem Einkommen (LMIC) sequenzieren.
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18. Kurzfassung

PGSB (Plant Genom and Systems Biology: Ehemals MIPS) PlantsDB (http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/plant/index.jsp) ist ein
Datenbankrahmen fiir die vergleichende Analyse und Visualisierung von Pflanzengenomdaten. Die Ressource wurde mit neuen
Datensatzen und -typen sowie speziellen Tools und Schnittstellen aktualisiert, um den Benutzeranforderungen nach intuitivem
Zugriff auf komplexe Anlagengenomdaten zu erfiillen. In seiner jingsten Inkarnation haben wir sowohl die Layout- als auch die
Navigationsstruktur Uberarbeitet und neue Optionen fur Keyword-Suchfunktionen sowie eine neue Suchfunktionalitat des BLAST-
Sequenz implementiert. PplantsDB ist aktiv an der entsprechenden Sequenzierungskonsortie beteiligt und hat besondere
Anstrengungen flr die Integration und Visualisierung komplexer Triticeae -Genomdaten, insbesondere fur Gerste, Weizen und
Roggen, bestrebt. Wir haben Crowsnest, ein Tool zur Visualisierung von syntenischen Beziehungen zwischen Genomen, mit
Daten aus dem Wheat-Subgenom-Vorlaufer Aegilops tausschii verbessert und dem PGSB RNaseQExpressionBrowser
Funktionalitat hinzugefugt. Die Genomezipperergebnisse wurden fir die Genome von Gerste, Roggen, Weizen und
mehrjahrigem Ryegrass integriert, und der interaktive Zugang wird durch Pflanzen -Grenzflachen gewahrt. Der Datenaustausch
und die Vernetzung zwischen PlantsDB und anderen Pflanzengenomdatenbanken werden durch das Transplantationsprojekt
(http://transpplantdb.eu/) stimuliert.
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18. Kurzfassung

B -Chromosomen (BS) sind (iberzahlige, entbehrliche Teile des Kerngenoms, die in vielen verschiedenen Eukaryote -Arten
auftreten. Bisher wurden BS als genetisch inerte Elemente ohne funktionelle Gene angesehen. Unsere vergleichende
Transkriptomanalyse und der Nachweis von aktiven RNA -Polymerase Il (RNAPII) in der Nahe von B -Chromatin zeigen, dass
die BS von Roggen (Secale Cereale) zum Transkriptom beitragen. Insgesamt wurden 1954 und 1218 B-abgeleitete Transkripte
mit einem offenen Leserahmen in generativen bzw. vegetativen Geweben ausgedriickt. Zusatzlich zu B-abgeleiteten
transponierbaren Elementtranskripten wurden ein hoher Prozentsatz kurzer Transkripte ohne nachweisbare Ahnlichkeit mit
bekannten Proteinen und Genfragmenten aus einem Chromosomen (AS) gefunden, was auf einen fortlaufenden Gen-
Erosionsprozess hinweist. Die In-vitro-Analyse der A- und B-codierten AGO4B-Proteinvarianten zeigte, dass beide RNA-Slicer-
Aktivitat besitzen. Diese Daten zeigen eindeutig das Vorhandensein eines funktionellen AGO4B -Gens auf BS und dass diese BS
sowohl funktionelle Protein -kodierende Gene als auch Pseudogenkopien tragen. Daher kénnen B-codierte Gene in Kombination
mit ihren verwandten a-gelegenen Genen ein zusatzliches Maf} an Genkontrolle und Komplexitat liefern. Daher kénnen
physiologische Wirkungen, die mit dem Vorhandensein von BS assoziiert sind, teilweise durch die Aktivitat von B-gelegenen
(Pseudo-) Genen erklart werden.
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18. Kurzfassung

Wir berichten Uber eine Entwurfssequenz von Roggen (Secale Cereale L.). Rye ist eine diploide Triticeae -Art, die eng mit
Weizen und Gerste verwandt ist, und eine wichtige Ernte fir Nahrung und Futter in Mittel- und Osteuropa. Durch die Schrotflinte-
Sequenzierung des Ganz-Genoms des 7,9-GBP-Genoms der Inzuchtlinie von Winter Roggen haben wir eine De-novo-
Baugruppe erhalten, die durch 1,29 Millionen Geruste dargestellt wurde, die eine Gesamtlange von 2,8 GBP bedeckten. Unsere
Referenzsequenz reprasentiert nahezu den gesamten Teile des Roggengenoms. Diese Genomanordnung wurde verwendet, um
27 784 Roggengenmodelle auf der Grundlage der Homologie flir sequenzierte Grasgenome vorherzusagen. Durch die
Wiederausgleichung von 10 Roggen -Inzuchtlinien und einem Beitritt des Wild Relativs S. vavilovii entdeckten wir mehr als 90
Millionen einzelne Nukleotidvarianten und kurze Insertionen/Deletionen im Roggengenom. Aus diesen Varianten entwickelten wir
das Genotypisierungsarray mit hoher Dichte Rye600K mit 600 843 Markern, die es ermdglichten, die Sequenz-Contigs entlang
einer genetischen Karte mit hoher Dichte zu verankern und eine synteniebasierte virtuelle Genordnung zu etablieren.
Genotypisierungsdaten wurden verwendet, um die Vielfalt von Roggenzuchtpools und genetischen Ressourcen zu
charakterisieren und eine genomweite Karte von Selektionssignalen zu erhalten, die die unterschiedlichen Genpools
differenzieren. Diese Roggen-Gesamtgenomsequenz schlief3t eine Liicke in der Genomforschung von Triticeae und wird fiir
vergleichende Genomik, funktionelle Studien und genombasierte Ziichtung in Roggen von groRer Bedeutung sein.
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18. Kurzfassung

Fortschritte in der Genomsequenzierung und der Assemblierungstechnologien erzeugen viele hochwertige Genomsequenzen,
aber die Ansammlungen groRer, wiederholtreicher polyploiden Genome wie dem von Brotweizen bleiben fragmentiert und
unvollstandig. Wir haben einen neuen Weizen-Ganz-Genom-Schrotflinten-Sequenz-Assembly unter Verwendung einer
Kombination optimierter Datentypen und einem Assembly-Algorithmus generiert, das mit grolen und komplexen Genomen
ausgestattet ist. Die neue Montage reprasentiert {\ textGreater} 78 \% des Genoms mit einem Gerlist N50 von 88,8 kb, das eine
hohe Treue zu den Eingabedaten aufweist. Unsere neue Annotation kombiniert strangspezifische lllumina-RNA-Seq- und Pacific
Biosciences (PacBIO) CDNAs in voller Lange, um 104.091 hochkonfidenz-Protein-kodierende Gene und 10.156 nichtkodierende
RNA-Gene zu identifizieren. Wir bestatigten drei bekannte und identifizierte eine neue Genomumlagerung. Unser Ansatz
ermdglicht den schnellen und skalierbaren Zusammenbau von Weizengenomen, die Identifizierung von Strukturvarianten und die
Definition vollstandiger Genmodelle, alle leistungsstarken Ressourcen flr die Merkmalsanalyse und die Zucht dieser wichtigen
globalen Ernte.
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um die lineare Reihenfolge der Sequenzen im pericentromeren Raum abzuleiten und di

genetische Erosion anfallig sind.

Getreidegraser des Triticeae -Stammes sind seit Beginn der Landwirtschaft die Hauptnahrungsquelle in gemaRigten Regionen.
lhre groflen Genome sind durch einen hohen Gehalt an sich wiederholenden Elementen und groen pericentromeren Regionen
gekennzeichnet, die praktisch ohne meiotische Rekombination sind. Hier prasentieren wir eine hochwertige
Referenzgenomanordnung fiir Gerste (Hordeum vulgare L.). Wir verwenden die Chromosomenkonformations -Capture -Mapping,

e raumliche Organisation von Chromatin

im Kern bei der Megabase -Auflésung zu untersuchen. Die Zusammensetzung von Genen und sich wiederholenden Elementen
unterscheidet sich zwischen distalen und proximalen Regionen. Die Analysen der Genfamilie zeigen linienspezifische
Duplikationen von Genen, die am Transport von Nahrstoffen in die Entwicklung von Samen und die Mobilisierung von
Kohlenhydraten in Kérnern beteiligt sind. Wir zeigen die Bedeutung der Gerstenreferenzsequenz fiir die Zucht, indem wir die
genomische Aufteilung der Sequenzvariation im modernen Elite -Keimplasma inspizieren und Regionen hervorheben, die flr die
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Weizen (Triticum spp.) Ist eine der Griinderpflanzen, die wahrscheinlich vor mehr als 10.000 Jahren den neolithischen Ubergang
zu sitzenden Agrargesellschaften in dem fruchtbaren Halbmond getreten hat.Das Erkennen genetischer Modifikationen, die der
Domestizierung von Weizen zugrunde liegen, erfordert Kenntnisse tiber das Genom seines Allo-Tetraploid-Vorlaufers Wild
Emmer (T. Turgidum ssp. Dicoccoides).Wir berichten uber eine 10,1-Gigabase-Anordnung der 14 Chromosomen von
Wildtetraploidweizen sowie Analysen des Gengehalts, der Genomarchitektur und der genetischen Vielfalt.Mit diesem vollstandig
zusammengebauten polyploiden Weizengenom identifizierten wir die kausalen Mutationen in spréden Rachis 1 (TTBTR1) -
Genen, die das Zerbrechen kontrollieren, ein wichtiges Domestikationsmerkmal.Eine Studie zur genomischen Vielfalt zwischen
wilden und domestizierten Akzessionen ergab genomische Regionen mit der Signatur der Selektion unter Domestizierung.Diese
Referenzversammlung dient als Ressource zur Beschleunigung der genomunterstutzten Verbesserung moderner Weizensorten.
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genetische Studien zu bieten.

Eine Kombination aus fortgeschrittenen Sequenzierungs- und Mapping -Techniken wird verwendet, um ein Referenzgenom von
Aegilops tausschii, dem Vorlaufer des Weizen -Genoms, zu erzeugen und eine wertvolle Ressource fir vergleichende
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Jungste Fortschritte bei Sequenzierungstechnologien haben die Rate des Pflanzengenoms und die angewandte Zuchtforschung
erheblich beschleunigt.Trotz dieses fortschreitenden Trends weisen Pflanzengenome weiterhin zahlreiche Schwierigkeiten fir die
Standardwerkzeuge und Pipelines auf, nicht nur fiir die Genomanordnung, sondern auch fur die Annotation der Gene und die
nachgeschaltete Analyse.Hier geben wir eine Perspektive auf Tools, Ressourcen und Dienstleistungen, die zum Zusammenbau
und Analyse von Pflanzengenomen erforderlich sind und sie mit Pflanzenphanotypen verbinden.

19. Schlagworter
Plant genomes, Plant bioinformatics, Plant genome annotation, Phenotyping

20. Verlag
Elsevier BV

21. Preis
unbekannt

17




Berichtsblatt

1. ISBN oder ISSN 2. Berichtsart (Schlussbericht oder Veroffentlichung)
10.1016/j.jbiotec.2017.07.006 Veroéffentlichung
3. Titel

Bioinformatics in the plant genomic and phenomic domain: The German contribution to resources, services and perspectives

4. Autor(en) [Name(n), Vorname(n)]

Schmutzer, Thomas; Bolger, Marie E.; Rudd, Stephen; Chen, Jinbo; Gundlach,
Heidrun; Arend, Daniel; Oppermann, Markus; Weise, Stephan; Lange, Matthias;
Spannagl, Manuel; Usadel, Bjorn; Mayer, Klaus F. X.; Scholz, Uwe

5. Abschlussdatum des Vorhabens
31.12.2021

6. Veroffentlichungsdatum
15.11.2017

7. Form der Publikation
Fachzeitschrift

8. Durchflihrende Institution(en) (Name, Adresse)

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fir Gesundheit und
Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology

9. Ber. Nr. Durchfiihrende Institution

10. Férderkennzeichen
031A536B

11. Seitenzahl
9

12. Férdernde Institution (Name, Adresse)

Bundesministerium flr
Bildung und Forschung (BMBF)

53170 Bonn

13. Literaturangaben
47

14. Tabellen
1

15. Abbildungen
3

16. Zusatzliche Angaben

17. Vorgelegt bei (Titel, Ort, Datum)

18. Kurzfassung

Pflanzengenetische Ressourcen sind eine wesentliche Chance fiir die Pflanzenziichtung, Erhaltung und Aufrechterhaltung der
biologischen Vielfalt.Im Rahmen des deutschen Netzwerks fiir die Bioinformatikinfrastruktur (DE.NBI) konzentriert sich das
deutsche Crop BiogreenFormatics Network (GCBN) hauptsachlich auf Pflanzenanlagen und bietet sowohl Daten- als auch
Software -Infrastruktur, die auf die Bedurfnisse der Anlagenforschungsgemeinschaft zugeschnitten sind.Unsere Missions- und
Hauptziele umfassen: (1) Bereitstellung des transparenten Zugangs zu Keimplasma -Samen, (2) die Abgabe verbesserter
Workflows fir Annotation von Pflanzengen und (3) Implementierung von Bioinformatikdiensten, die Genotypen und Phanotypen
verkniipfen.In dieser Ubersicht wird das GCBN-Spektrum von Web-Services und integrierten Datenressourcen vorgestellt, die
gemeinsame Forschungsprobleme in der Plant-Genomics-Community behandeln.
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18. Kurzfassung

Hintergrund: Wahrend transponierbare Elemente (TEs) den Grofteil der pflanzlichen genomischen DNA umfassen, ist die Art
und Weise, wie sie zur Genomstruktur und -organisation beitragen, immer noch schlecht verstanden. Insbesondere in gro3en
Genomen, bei denen TEs die Mehrheit der genomischen DNA machen, ist es immer noch unklar, ob TEs spezifische
Chromosomenregionen abzielen oder ob sie sich einfach ansammeln, wo sie am besten toleriert werden. Ergebnisse: Hier
prasentieren wir eine Analyse des sich wiederholenden Anteils des 5100-MB-Gerstengenoms, des gréften Angiosperm-Genoms
fur eine nahezu vollstdndige Sequenzanordnung. Gene machen nur etwa 2% des Genoms, wahrend Uber 80% von TES
abgeleitet sind. Die TE -Fraktion besteht aus mindestens 350 verschiedenen Familien. 50% des Genoms bestehen jedoch aus
nur 15 hochkopischen TE-Familien, wahrend alle anderen TE-Familien in moderaten oder niedrigen Kopienzahlen vorhanden
sind. Wir fanden heraus, dass das Gerstengenom mit verschiedenen Arten von TEs, die verschiedene chromosomale ,Nischen*
besetzen, wie distale, interstitielle oder proximale Regionen von Chromosomenarmen, stark kompartimentalisiert. Dartber hinaus
reprasentiert der Genraum sein eigenes genomisches Kompartiment, das in kleinen nicht autonomen DNA-Transposons
angereichert ist, was darauf hindeutet, dass diese TEs spezifisch auf Promotoren und nachgelagerte Regionen abzielen. Dartber
hinaus ist ihre Anwesenheit in Genpromotoren mit verringerten Methylierungsniveaus verbunden. Schlussfolgerungen: Unsere
Daten zeigen, dass TEs Hauptdeterminanten fiir die Gesamtchromosomenstruktur sind. Wir nehmen an, dass viele der
verschiedenen chromosomalen Verteilungsmuster das Ergebnis von TE -Familien sind, die auf bestimmte Nischen abzielen,
anstatt sich zu akkumulieren, wo sie die am wenigsten schadlichen Wirkungen haben.
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Pseudogene haben den Ruf, ,evolutionare Relikte* oder ,Junk -DNA" zu sein. Wahrend sie in Saugetieren gut charakterisiert
sind, wurden Studien in komplexeren Pflanzengenomen bisher durch das Fehlen von Referenzgenomsequenzen behindert.
Gerste ist eines der wirtschaftlich wichtigsten Getreide und hat eine GenomgroRRe von 5,1 GB. Mit der ersten hochwertigen
Genomreferenzanordnung, die fiir eine Triticeae-Ernte verfligbar ist, haben wir eine Bewertung von Pseudogenen im gesamten
Genom am Gerstengenom durchgefihrt. Wir identifizierten, charakterisierten und klassifizierten 89 440 -Genfragmente und
Pseudogene, die entlang der Chromosomen verstreut waren, mit gelegentlichen Hotspots und héheren Dichten an den
Chromosomenenden. Pseudogene in voller Lange (11 015) haben ihre Exon-Intron-Struktur bevorzugt beibehalten. Die
Retrotransposition von verarbeiteten mRNAs spielt nur eine marginale Rolle in ihrer Schépfung. Die Verteilung von retroponierten
Pseudogenen spiegelt jedoch die RABL -Konfiguration von Gerstenchromosomen wider und deutet daher auf
Grundungsmechanismen hin. Wahrend sich die mit der Verteidigung reagierten ubergeordneten Gene in kultivierter Gerste als
unterreprasentiert befunden haben, wirking wir in wilden Gerstenbehdrden mehrere verteidigungsbedingte Pseudogene. Der
Prozentsatz der transkriptionell aktiven Pseudogene betragt 7,2 \%, und diese kénnen mdglicherweise neue regulatorische
Rollen Gbernehmen. Das Gerstegenom ist reich an Pseudogenen und kleinen Genfragmenten, die sich hauptsachlich in Richtung
Chromosomenspitzen oder als tandem wiederholte Einheiten befinden. Unsere Ergebnisse weisen auf Nicht-Strand-Duplikation
und Pseudogenisierungspraferenzen hin und verbessern unser Verstandnis der Dynamik von Gengeburt und Tod in groRen
Pflanzengenomen und der Mechanismen, die zu evolutionaren Innovationen fiihren.
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18. Kurzfassung

Das Entwurf des Genoms des Moosmodells, Physcomitrella Patens, umfasste ungeféahr 2000 ungeordnete Geriiste. Um
Analysen der Genomstruktur und -entwicklung zu aktivieren, haben wir eine Genomanordnung im Chromosomen im MaRstab
unter Verwendung genetischer Verknilipfung sowie (End) Sequenzierung langer DNA-Fragmente erzeugt. Wir stellen fest, dass
57 \% des Genoms transponierbare Elemente (TEs) umfasst, von denen einige wahrend des Lebenszyklus aktiv umgehen
kénnen. Im Gegensatz zu Bllutenpflanzengenomen zeigen Gen- und TE-reiche Regionen eine insgesamt gleichmaRige
Verteilung entlang der Chromosomen. Die Chromosomen sind jedoch mono-zentriert mit Peaks einer Klasse von Copia-
Elementen, die moglicherweise mit Zentromeren zusammenfallen. Die Methylierung des Genkérpers zeigt sich in 5,7 \% der
proteinkodierenden Gene, was typischerweise mit niedrigem GC und niedriger Expression zusammenfallt. Einige riesige
Virusinsertionen sind transkriptionell aktiv und schiitzen Gameten vor viraler Infektionen durch siRNA -vermittelte

Stummschaltung. Strukturbasierte Nachweismethoden zeigen, dass sich das Genom uber zwei Runden von ganzen Genom-
Duplikationen (WGDs) entwickelt hat, die offenbar bei Moosen haufig sind, jedoch nicht in Leberkraut und Hornworts. Mehrere
hundert Gene sind in kolinearen Regionen vorhanden, die seit dem letzten gemeinsamen Vorfahren von Pflanzen konserviert
sind. Diese syntenischen Regionen sind fiir Funktionen im Zusammenhang mit pflanzspezifischem Zellwachstum und
Gewebeorganisation angereichert. Dem P. patens-Genom fehlt die flr die meisten blihenden Pflanzengenome typischen TE-
reichen pericentromeren und gen-reichen distalen Regionen. Weitere nicht gesetzte Pflanzengenome sind erforderlich, um die
Entwicklung von Pflanzengenomen zu entratseln und zu verstehen, ob die Genomstruktur der P. patens fiir Mooses oder
Bryophyten typisch ist.
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18. Kurzfassung

Hintergrund: Genomannotation ist in vielen Forschungsfragen von entscheidender Bedeutung. Die Identifizierung von
proteinkodierenden Genen basiert haufig auf Transkriptom-Sequenzierungsdaten, AB-Initio oder homologiebasierter Vorhersage.
Kdurzlich wurde gezeigt, dass die Intron-Positionskonservierung die homologische Genvorhersage verbessert und dass
experimentelle Daten die AB-Initio-Genvorhersage verbessert. Ergebnisse: Hier prasentieren wir eine Erweiterung des Gemoms
des Genvorhersageprogrammes, das die Erhaltung der Aminosauresequenz, die Intronpositionserhaltung und die optional RNA-
Seq-Daten zur homologischen Genvorhersage verwendet. Wir zeigen in veréffentlichten Benchmark-Daten fur Pflanzen, Tiere
und Pilze, dass GEMOMO eine bessere Leistung als die Gen-Prediction-Programme Braker1, Maker2 und Codingquarry sowie
rein rNA-seqg-basierte Pipelines fiir die Transkriptidentifikation. Darlber hinaus zeigen wir, dass die Verwendung mehrerer
Referenzorganismen dazu beitragen kann, die Leistung von Gemomom weiter zu verbessern. Schliellich wenden wir Gemomom
auf vier Nematodenarten und auf das kirzlich veréffentlichte Gerstenreferenzgenom an, was darauf hinweist, dass aktuelle
Annotationen von Proteinkodierungsgenen unter Verwendung von Gemomom-Vorhersagen verfeinert werden kénnen.
Schlussfolgerungen: Gemoma kdnnte von groRem Nutzen fur die Annotation neu sequenzierter Genome, aber auch fir das
Auffinden von Homologen einer bestimmten Gen- oder Genfamilie sein. Gemoma wurde unter GNU GPL3 veroffentlicht und ist
unter http://www.jstacs.de/index.php/gemoma frei erhaltlich.
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18. Kurzfassung

Ein parasitarer Lebensstil, bei dem Pflanzen einige oder alle Nahrstoffe aus anderen lebenden Pflanzen beschaffen, hat sich in
vielen dicotyledon -Pflanzenfamilien unabhéngig weiterentwickelt und ist eine groRe Bedrohung fiir die Landwirtschaft
weltweit. Trotzdem wurde bisher keine Genomsequenz einer parasitéaren Pflanze gemeldet.Hier beschreiben wir die
Genomsequenz des parasitdren Feldes Dodder Cuscuta Campestris.Das Genom enthélt Signaturen einer ziemlich jingsten
Duplikation des gesamten Genoms und es fehlen Gene fur Wege, die einem parasitaren Lebensstil Uberfllssig
sind.Insbesondere gehen Gene, die fir eine hohe Photosyntheseaktivitat benétigt werden, verloren und erklaren die niedrigen
Photosyntheseraten, die vom Parasiten angezeigt werden.Dariber hinaus gehen mehrere Gene, die an den
Nahrstoffaufnahmeprozessen aus dem Boden beteiligt sind, verloren.Auf der anderen Seite finden Sie einen Hinweis auf den
horizontalen Gentransfer durch genomische DNA -Integration aus den Wirten des Parasiten.Wir schliefen daraus, dass der
parasitare Lebensstil charakteristische Fu3abdriicke im C. campestris -Genom hinterlassen hat.
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18. Kurzfassung

Die Wurzelknotensymbiose von Pflanzen mit Stickstofffixierbakterien beeinflusst die globalen Stickstoffzyklen und die
Lebensmittelproduktion, ist jedoch auf eine Untergruppe von Gattungen in einer einzelnen Klade von Blitenpflanzen
beschrankt.Um die genetische Basis fir dieses verstreute Auftreten zu untersuchen, sequenzierten wir die Genome von 10
Pflanzenarten, die die Vielfalt von Knotenmorphotypen, bakteriellen Symbionten und Infektionsstrategien bedecken.In einer
genomweiten vergleichenden Analyse von insgesamt 37 Pflanzenarten entdeckten wir Signaturen mehrerer unabhangiger
Funktionsverlustereignisse in der unabdingbaren symbiotischen Regulierungsknoteninception in 10 von 13 Genomen nicht-
nodierender Arten in dieser Klade.Die Entdeckung, dass mehrere unabhangige Verluste die heutige Verteilung der
stickstofffixierenden Wurzelknotensymbiose in Pflanzen in Pflanzen geprégt haben, zeigt eine phylogenetisch gréfRere Verteilung
in der Evolutionsgeschichte und einen so-barmarnierten Selektionsdruck gegen diese Symbiose.
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18. Kurzfassung

Hintergrund: Jingste Verbesserungen der DNA-Sequenzierung und des Genomgerists haben den Weg geebnet, um
hochwertige De-novo-Ansammlungen von Pseudomolekilen zu erzeugen, die vollstandige Chromosomen von Weizen und
seinen wilden Verwandten darstellen. Diese Baugruppen bilden die Grundlage, um die Dynamik von Weizengenomen auf einer
Megabase -Skala zu vergleichen. Ergebnisse: Hier liefern wir eine vergleichende Sequenzanalyse des 700-Megabase-
Chromosoms 2D zwischen zwei Brotweizengenotypen-der alten chinesischen Landrasse und der Elite-Schweizer-Springweizen-
Weizenlinie ,CH Campala LR22A". Beide Chromosomen wurden zu megabasegrofRen Geriisten zusammengesetzt. Es gibt einen
hohen Grad an Sequenzkonservierung zwischen den beiden Chromosomen. Die Analyse groRer struktureller Variationen zeigt
vier grof3e Indels von mehr als 100 kb. Basierend auf den molekularen Signaturen an den Haltepunkten wurden eine ungleiche
Uberquerung und die Doppelstrang-Break-Reparatur als die molekularen Mechanismen identifiziert, die diese Indels
verursachten. Drei der groRRen Indels beeinflussen die Kopienzahl von NLRs, eine Genfamilie, die an der Pflanzenimmunitéat
beteiligt ist. Die Analyse der SNP-Dichte zeigt vier Haploblocks mit 4, 8, 9 und 48 MB mit einer 35-fach erhéhten SNP-Dichte im
Vergleich zum Rest des Chromosoms. Der Gengehalt tiber die beiden Chromosomen war hoch konserviert. In beiden Genotypen
waren neunundneunzig Prozent der GENIC-Sequenzen vorhanden, und der Anteil einzigartiger Gene lag zwischen 0,4 und
0,7%. Schlussfolgerungen: Diese vergleichende Analyse von zwei hochwertigen Chromosomenanordnungen ermdéglichte eine
umfassende Bewertung groRer struktureller Variationen und Gengehalt. Die Einsichten dieser Analyse werden die Grundlage fur
zukinftige Studien zum Genom-Genom-Genom bilden.
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18. Kurzfassung

Eine kommentierte Referenzsequenz, die das hexaploide Brotweizengenom in 21 Pseudomolekdilen darstellt, wurde analysiert,
um die Verteilung und den genomischen Kontext der Codierung und nicht -kodierenden Elemente Uber die A-, B- und D -
Subgenome zu identifizieren.Mit einer geschéatzten Abdeckung von 94% des Genoms und dem Enthaltenden von 107.891 High-
Confidence-Genmodellen erméglichte diese Assemblierung die Entdeckung von Gewebe- und Entwicklungsstadien-bezogenen
Koexpressionsnetzwerken durch Bereitstellung eines Transkriptom-Atlas, der Hauptstadien der Weizenentwicklung darstellt.Die
Dynamik komplexer Genfamilien, die an der Anpassung der Umwelt und der Endnutzungsqualitat beteiligt waren, wurden bei der
Auflésung von Subgenom enthlillt und zu bekannten agronomischen Einzelgen- oder quantitativen Merkmalen
kontextualisiert.Diese Community-Ressource legt die Grundlage fur die Beschleunigung der Weizenforschung und -anwendung
durch ein verbessertes Verstandnis der Weizenbiologie und der genomischunterstitzten Zichtung.
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18. Kurzfassung

Hintergrund: transponierbare Elemente (TEs) sind Hauptbestandteile groRer Pflanzengenome und Haupttreiber fir die
Genomentwicklung. Die jingste Ansammlung von Hexaploid -Brotweizen hat den hochwelzigen TE -Raum in einem nahezu
vollstandigen chromosomalen Kontext gewonnen und eine detaillierte Sicht auf die Dynamik von TEs in den Subgenomen A, B
und D ermdglicht. Ergebnisse: Der gesamte TE -Gehalt ist zwischen den A-, B- und D -Subgenomen sehr ahnlich, obwohl wir
nach den Polyploidisierungsereignissen keine Hinweise auf die TE -Amplifikation finden. Trotz des nahezu vollstandigen
Umsatzes von TES, seit die Subgenom-Linien von einem gemeinsamen Vorfahren abweichen, sind 76% der TE-Familien in
ahnlichen Anteilen in jedem Subgenom noch in &hnlichen Anteilen vorhanden. Darliber hinaus wird auch der Abstand zwischen
syntenischen Genen konserviert, obwohl syntenische TEs im Laufe der Zeit durch neue Insertionen ersetzt wurden, was darauf
hindeutet, dass Entfernungen zwischen Genen, nicht jedoch Sequenzen evolutionare Einschrankungen sind. Die TE -
Zusammensetzung des unmittelbaren Genumkommens unterscheidet sich von den intergenen Kernregionen. Wir finden die
gleichen TE -Familien, die in der Nahe von Genen in allen drei Subgenomen angereichert oder erschopft sind. Bewertungen auf
der Unterfamilie der zeitgesteuerten lang terminalen Wiederholungs-Retrotransposon-Insertionen unterstreichen die
unabhangige Entwicklung der Linien der Diploid A, B und D vor der Polyploidisierung und Fallen einer konzertierten Proliferation
im Ab-Tetraploid. Schlussfolgerungen: Obwohl der intergene Raum durch den TE -Umsatz verandert wird, wird eine unerwartete
Erhaltung zwischen den A-, B- und D -Subgenomen fiir Merkmale wie die TE -Familieanteile, den Genabstand und die TE -
Anreicherung in der Nahe von Genen beobachtet.
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18. Kurzfassung

Jungste Fortschritte in den Genomik -Technologien haben die Fortschritte sowohl in der grundlegenden Pflanzenwissenschaft als
auch in der angewandten Zuchtforschung stark beschleunigt. Gleichzeitig wird die Phanotypisierung von Hochdurchsatzpflanzen
in der Pflanzengemeinschaft weit verbreitet und verspricht, den phanotypischen Engpass zu lindern. Wahrend diese
technologischen Durchbriche den quantitativen Merkmal (QTL) und die kausale Genidentifikation signifikant beschleunigen,
bleiben die Herausforderungen fiir noch komplexere Analysen bestehen. Insbesondere muss darauf geachtet werden, dass
Experimente standardisiert, beschreiben und durchfiihren, wahrend sie sich auf Expertise fir Pflanzenphysiologie verlassen. In
diesem Artikel Uberprifen wir den Stand der Technik in Bezug auf die Genomversammlung und das zukunftige Potenzial der
Pangenomik in der Pflanzenforschung. Wir beschreiben auch die Notwendigkeit, phanotypische Studien unter Verwendung der
minimalen Informationen Uber ein Pflanzen -Phanotypisierungsexperiment (MIAppe) zu standardisieren und zu beschreiben, um
die Wiederverwendung und Integration von phanotypischen Daten zu ermdglichen. Dartber hinaus zeigen wir, wie tiefe
phanotypische Daten neuartige Korrelationen fiir Merkmale liefern und berprift, wie phanotypische Daten mit genomischen
Daten verknlpft werden kdnnen. SchlieRlich bieten wir Perspektiven auf die goldene Zukunft des maschinellen Lernens und ihr
Potenzial bei der Verknlipfung von Phanotypen mit genomischen Merkmalen.
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18. Kurzfassung

Die Domestizierung von Wild -Emmer -Weizen fiihrte zur Auswahl des modernen Durumweizens, der hauptséachlich fir die
Pastaproduktion angebaut wurde. Wir beschreiben die Ansammlung von 10,45 Gigabase (GB) des Genoms der Durum -Weizen
-Sorte Svevo. Die Assemblierung ermdglichte genomweite genetische Diversitatsanalysen, die die Veradnderungen durch
Tausende von Jahren empirischer Selektion und Ziichtung ergab. Regionen, die starke Signaturen der genetischen Divergenz
mit Domestizierung und Zichtung aufwiesen, waren im Genom mit mehreren gréf3eren Verlusten der Vielfalt in den
pericentromeren Regionen weit verbreitet. Ein Locus auf Chromosom 5b tragt ein Gen, das fir einen Metalltransporter
(TDHMAZ3-B1) mit einer nicht funktionsfahigen Variante kodiert, die eine hohe Akkumulation von Cadmium in Getreide
verursacht. Das Hoch-Cadmium-Allel, weit verbreitet bei Durum-Sorten, aber unentdeckt in wilden Emmer-Akzessionen, erhohte
die Haufigkeit von domestiziertem Emmer bis zu modernem Durumweizen. Das schnelle Klonieren von TDHMAS3-B1 rettet ein
wild vorteilhaftes Allel und zeigt die praktische Verwendung des Svevo-Genoms zur Verbesserung der Weizen.
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18. Kurzfassung

Parasitére Pflanzen der Gattung Striga, allgemein als Witchweeds bekannt, verursachen in Afrika sudlich der Sahara zu
erheblichen Ernteverlusten und stellen eine Bedrohung fiir die Landwirtschaft weltweit dar. Ein Verstandnis der Striga -
Parasitenbiologie, die zu landwirtschaftlichen Lésungen fiihren kénnte, wurde durch den Mangel an Genominformationen
behindert. Hier berichten wir Gber die Entwurf der Genomsequenz von Striga asiatica mit 34.577 prognostizierten
Proteinkodierungsgenen, die Kontraktionen und Expansionen der Genfamilie widerspiegelt, die mit einem Dreiphasenmodell der
parasitaren Pflanzengenomentwicklung tbereinstimmen. Striga-Samen keimten als Reaktion auf aus Wirt abgeleitete
Strigolactone (SLS) und entwickeln dann eine spezielle Penetrationsstruktur, das Haustorium, um in die Wirtswurzel
einzudringen. Eine Familie von SL -Rezeptoren hat eine bemerkenswerte Ausdehnung erfahren, was auf eine molekulare
Grundlage fiir die Entwicklung des breiten Wirtsbereichs unter Striga spp. Wir fanden heraus, dass Gene, die an der lateralen
Wourzelentwicklung bei nicht parasitaren Modellarten beteiligt sind, wahrend der Haustoriumentwicklung in Striga koordiniert
induziert werden, was auf einen Weg hindeutet, der teilweise wahrend der Entwicklung des Haustoriums kooptiert wurde.
Daruber hinaus fanden wir Hinweise auf den horizontalen Transfer von Wirtsgenen sowie Retrotransposons, was auf den
Genfluss von Wirten nach S. asiatica hinweist. Unsere Ergebnisse bieten wertvolle Einblicke in die Entwicklung des Parasitismus
und eine Schlisselressource fir die zukiinftige Entwicklung von Striga -Kontrollstrategien.
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18. Kurzfassung

Genomsequenzansammlungen im Chromosomen im Bereich der Genomsequenz untermauern pan-genomische Studien.Die
jungsten Bemiihungen der Genomversammlung in den groRgenomischen Triticeae-Pflanzen Weizen und Gerste haben sich auf
den kommerziellen Algorithmus der geschlossenen Quellenversammlung Denovomagic verlassen.Wir préasentieren Tritex, einen
Open-Source-Computer-Workflow, der mit Chromosom-Konformations-Capture-Sequenzierungsdaten mit Chromosom-
Konformations-Capture-Sequenzierungsdaten, um Sequenz-Gerlste mit Megabase-Malstébe in chromosomaler
Pseudomolecules geordnet zu konstruieren, kombiniert.Wir bewerten die Leistung von Tritex an offentlich verflgbaren
Sequenzdaten von Tetraploid Wild Emmer und Hexaploid -Brotweizen und konstruieren eine verbesserte, kommentierte
Referenzgenomsequenzanordnung des Gerstenkultivals Morex als Gemeinschaftsressource.
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18. Kurzfassung

Lotus japonicus ist ein krautiges mehrjahriges Hilsenfisch, das als genetisch verfolgbares Modellsystem zur Entschliisselung der
molekularen Genetik der symbiotischen Stickstofffixierung verwendet wurde. Unser Ziel ist es, die L. japonicus-
Referenzgenomsequenz zu verbessern, die bisher auf den Sanger- und lllumina-Sequenzierungen aus dem L. japonicus-Beitritt
MG-20 basiert und einen grof3en Teil von nicht verankerten Contigs enthielt. Hier verwenden wir Long Pacbio-Lesevorgange von
L. japonicus gifu in Kombination mit Hi-C-Daten und neuen genetischen Karten mit hoher Dichte, um eine hochwertige
Referenzgenomanordnung von Chromosomen im Maf3stab fur L. japonicus zu erzeugen. Die Baugruppe umfasst 554
Megabasen, von denen 549 sechs Pseudomolekulen zugeordnet wurden, die mit telomeren Wiederholungen an ihren Extremen
und grofRen zentromeren Regionen mit geringer Gendichte komplett erscheinen. Das neue L. japonicus GIFU -Referenzgenom
und die damit verbundenen Expressionsdaten reprasentieren wertvolle Ressourcen fiir die funktionelle und vergleichende
Genomik von Hilsenfriichten. Hier geben wir ein erstes Beispiel an, indem wir zeigen, dass die kirzlich in Medicago Truncatula
beschriebenen symbiotischen Inseln in L. japonicus nicht konserviert zu sein scheinen.
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18. Kurzfassung

Die Vielfalt von Mais (Zea Mays) ist das Riickgrat moderner heterotischer Muster und hybride Ziichtung. In der Vergangenheit
haben die US -Landwirte diese Variabilitdt ausgebeutet, um die hochproduktiven inzudierten Maisgiirtel -Linien aus Dellen- und
Flint -Keimplasma -Pools zu etablieren. Hier berichten wir Uber De -novo -Genomsequenzen von vier europaischen
Feuersteinzeilen, die zu Pseudomolekulen zusammengestellt wurden und N50 von 6,1 bis 10,4 MB reichen. Vergleichende
Analysen mit zwei US -Maisgurtellinien erklaren die ausgepragten Unterschiede zwischen beiden Keimplasmen. Wahrend die
allgemeine syntenische Reihenfolge und konsolidierte Gen-Annotationen nur maRige pangenomische Unterschiede aufweisen,
beschreibt Alignments im gesamten Genom das Kern und das entbehrliche Genom und die Analyse heterochromatischer Knépfe
und orthologen lang terminaler Wiederholung von Retrotransposons die Dynamik des Mais-Genoms. Die hochwertigen
Genomsequenzen des Flint-Pools erganzen das Mais-Pangenom und bieten ein wichtiges Instrument, um die Maisverbesserung
auf einem Genommafistab zu untersuchen und die moderne hybride Zucht zu verbessern.
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18. Kurzfassung

Einblicke in die molekulare Zichtung fir die Verbesserung des Weizens zu erhalten.

Schlusselbotschaft: Die erste zytologische Charakterisierung des 2NVs -Segments in Hexaploidweizen; vollstandige De -novo -
Versammlung und Annotation des 2NVS -Segments; Die 2NVs -Frequenz nimmt 2 NVs zu und ist mit einer hdheren Ausbeute
verbunden. Das Aegilops-Ventricosa 2NVS-Translokationssegment wird seit Anfang der neunziger Jahre bei ziichtenden
Krankheiten-resistenten Weizenpflanzen verwendet. Es ist bekannt, dass dieses Segment mehrere wichtige Resistenzgene
gegen mehrere Weizenkrankheiten besitzt, einschlief3lich Wurzelknotennematoden, Streifenrost, Blattrost und Stammrost. In
jungerer Zeit war dieses Segment mit einer Resistenz gegen Weizenexplosion, einer aufstrebenden und verheerenden
Weizenkrankheit in Stidamerika und Asien verbunden. Bisher fehlt die vollstdndige Charakterisierung des Segments
einschlieBlich seiner GrofRe, des Gengehalts und seiner Assoziation mit Getreideertrag. Hier prasentieren wir eine vollstandige
zytologische und physikalische Charakterisierung dieser agronomisch wichtigen Translokation in Brotweizen. Wir haben das
2NVS -Segment in zwei Weizensorten zusammengestellt, "Jagger" und "CDC Stanley", und das Segment mit ungefahr 33 MB
festgelegt. Insgesamt 535 High-Confidence-Gene wurden innerhalb der 2NVs-Region mit> 10% zu den nukleotidbindenden
Leucin-reichen Wiederholungsfamilien (NLR) annotiert. Die Identifizierung von Gruppen von NLR-Genen, die potenziell
genomspezifisch sind und in bestimmten Geweben exprimiert werden, kénnen schnelle Testen von Kandidatengenen, die bei
verschiedenen Krankheitsresistenzrollen Rollen spielen, schnell getestet werden. Wir zeigen auch die zunehmende Haufigkeit
von 2 NVs zwischen Frihlings- und Winterweizen -Zuchtprogrammen ber zweieinhalb Jahrzehnte und die positiven
Auswirkungen von 2 NVs auf den Ertrag von Weizenkornern basierend auf historischen Datensatzen. Die Bedeutung des 2NVs-
Segments bei der Weizenziichtung aufgrund von Resistenz gegen mehrere Krankheiten und eine positive Auswirkung auf den
Ertrag unterstreicht, wie wichtig es ist, das Genom des Weizenpfannens zu verstehen und zu charakterisieren, um bessere
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18. Kurzfassung

Die genetische Vielfalt ist der Schlissel zur Verbesserung der Ernte. Aufgrund der allgegenwartigen genomischen strukturellen
Variation kann eine einzelne Referenzgenomanordnung nicht das vollstdndige Komplement der Sequenzdiversitat einer
Erntespezies (bekannt als ,Pan-Genome*) erfassen. Mehrere hochwertige Sequenzanordnungen sind ein unverzichtbarer
Bestandteil einer Pan-Genom-Infrastruktur. Gerste (Hordeum vulgare L.) ist eine wichtige Getreideernte mit einer langen
Anbauflagerung, die an eine breite Palette von agro-klimatischen Bedingungen angepasst ist2. Hier berichten wir Giber den Bau
von Sequenzanordnungen im Chromosomenmafstab flr die Genotypen von 20 Gerstensorten-die Landrassen, Sorten und eine
wilde Gerste-, die als Vertreter der globalen Gerstevielfalt ausgewahlt wurden. Wir katalogisierten die genomischen
Prasenz-/Abwesenheitsvarianten und untersuchten die Verwendung von Strukturvarianten fir die quantitative genetische
Analyse durch die Schrotflintensequenzierung von 300 Gen Bankakaszieren. Wir entdeckten reichlich grof3e
Inversionspolymorphismen und analysierten im Detail zwei Inversionen, die haufig im aktuellen Elite -Gerstenkeimplasma
enthalten sind. Eines ist wahrscheinlich das Produkt der Mutationszucht und der andere ist eng mit einem Ort verbunden, der an
der Ausdehnung der geografischen Reichweite beteiligt ist. Dieses Gerste der ersten Generation, das Pan-Genom der ersten
Generation macht, ist zuvor versteckte genetische Variationen fir genetische Studien und Ziichtung zuganglich.
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18. Kurzfassung

Die Produktivitat der Ernte muss bei beispiellosen Raten steigen, um den Bedurfnissen der wachsenden weltweiten Bevélkerung
gerecht zu werden. Die Nutzung der natiirlichen Variation fiir die genetische Verbesserung der Pflanzen spielt eine zentrale Rolle
bei der Steigerung der Produktivitdt. Obwohl aktuelle genomische Technologien zur hohen Durchsatzidentifizierung genetischer
Variationen verwendet werden kénnen, fehlen Methoden zur effizienten Nutzung dieses genetischen Potentials, systematische
Weise. Hier haben wir einen haplotypbasierten Ansatz entwickelt, um die genetische Vielfalt fiir die Verbesserung der Pflanzen
unter Verwendung von Genomanordnungen aus 15 Brotweizen-Sorten (Triticum aestivum) zu identifizieren. Wir haben strenge
Kriterien verwendet, um identische Haplotypen identisch zu identifizieren und diese von nahezu identischen Sequenzen zu
unterscheiden ({\ textasciitilde} 99.95 \% Identitat). Wir haben gezeigt, dass jede Sorte {\ textasciitilde} 59 \% ihres Genoms mit
anderen sequenzierten Sorten teilt und das Vorhandensein erweiterter Haplotypblécke, die Hunderte bis Tausende von Genen in
allen Weizenchromosomen enthielten, nachgewiesen haben. Wir fanden heraus, dass die genische Sequenz allein unzureichend
war, um zwischen Haplotypen vollstandig zu unterscheiden, wie es aufgrund ihres gen-zentrischen Designs haufig verwendet
wurden. Wir haben diesen Ansatz erfolgreich fur die fokussierte Entdeckung neuartiger Haplotypen aus einer Landrace -
Sammlung verwendet und ihr Potenzial fur die Verbesserung des Merkmals bei modernen Brotweizen dokumentiert. Diese
Studie bietet einen Rahmen fir die Definition und Ausnutzung von Haplotypen, um die Effizienz und Prazision der
Weizenzichtung zur Optimierung der agronomischen Leistung dieser entscheidenden Ernte zu erhéhen.
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18. Kurzfassung

Fortschritte in der Genomik haben die Verbesserung mehrerer landwirtschaftlich wichtiger Pflanzen beschleunigt, aber &hnliche
Bemiihungen im Weizen (Triticum spp.) Waren schwieriger. Dies ist weitgehend auf die Grée und Komplexitat des
Weizengenoms1 und auf das Fehlen von Daten zur Genomklasse fiir mehrere Weizenlinien2,3 zurtickzufiihren. Hier haben wir
zehn Chromosomen -Pseudomolekdil und flinf Gerlistansammlungen von Hexaploid -Weizen erzeugt, um die genomische Vielfalt
zwischen Weizenlinien aus globalen Zuchtprogrammen zu untersuchen. Die vergleichende Analyse ergab umfangreiche
strukturelle Umlagerungen, Introgressionen aus wilden Verwandten und Unterschiede im Gengehalt, die sich aus komplexen
Zichtungsgeschichten ergeben, die auf die Verbesserung der Anpassung an verschiedene Umgebungen, die Getreideertrag und
die Qualitat und die Resistenz gegen Stress4,5 zu verbessern sollen. Wir liefern Beispiele, die den Nutzen dieser Genome
darstellen, einschlieBlich eines detaillierten Multi-Genoms-abgeleiteten Nukleotid-bindenden Leucin-reichen Proteinrepertoires,
das an der Krankheitsresistenz und der Charakterisierung von SM16 beteiligt ist, ein Gen, das mit der Resistenz von Insekten
verbunden ist. Diese Genomanordnungen werden eine Grundlage fur die Entdeckung und Zucht der funktionellen Gene bilden,
um die nachste Generation moderner Weizensorten zu liefern.
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18. Kurzfassung

Brotweizen ist eine grof3e Ernte, die seit langem im Mittelpunkt der Grund- und Zuchtforschung steht. Die Zusammenstellung
seines Genoms war aufgrund seiner grof3en und allohexaploiden Natur (AABBDD -Genom) schwierig. Nach dem ersten Anbau
des Genoms des experimentellen Stammes chinesischer Spring (CS) wurde das Projekt von 10+ Weizengenomen ins Leben
gerufen, um mehrere Ansammlungen weltweiter moderner Sorten zu produzieren. Die einzige asiatische Sorte im Projekt ist
Norin 61, eine reprasentative japanische Sorte, die sich fiir ein breites Breitenbereich anwachst, der hauptsachlich durch ein
nasser Klima und eine kurze Vegetationsperiode gekennzeichnet ist. Hier charakterisieren wir die wichtigsten Aspekte seiner
Genomanordnung im Chromosomenmafstab von 15 GB mit einem rohen Geriist N50 von 22 MB. Die Analyse der repetitiven
Elemente identifizierte Chromosomenregionen, die in Norin 61 einzigartig sind, die ein Tandem-Array der Pathogenese-
bezogenen 13-Familie umfassen. Wir berichten von neuartigen Variationen der Kopienzahl im B-Homologen des Florigen-Gens
FT1/VRNS, der Pseudogenisierung seines D-Homologens und der Assoziation seines Homerologen-Allele mit der
Fruhlings-/Winter-Wachstumskrise. Daruber hinaus tragt das Norin 61-Genom typische ostasiatische funktionelle Varianten von
CS, die von einem einzelnen Nukleotid bis zur Multi-MB-Skala reichen. Beispiele flir eine solche Variation sind der FHB1-Locus,
der Fusarium Head-Blight-Resistenz PPD-D1A verleiht, das eine frihe Blute, Glu-d1f fur die asiatische Nudelqualitat und RhT-
D1B verleiht, die wahrend der griinen Revolution einen halb-zwarfismus einfiihrte. Die Annahme von Norin 61 als
Referenzanordnung fur funktionelle und evolutionare Studien ermdglicht eine umfassende Charakterisierung der untererleister
asiatischen Brotweizenvielfalt.
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18. Kurzfassung

Die Sequenzanordnung von grof3en und wiederholten Pflanzengenomen war eine Herausforderung und erforderte erhebliche
Rechenressourcen und haufig mehrere komplementare Sequenzanordnungen und Genom-Mapping-Ansatze. Die jlngste
Entwicklung einer schnellen und genauen langlebigen Sequenzierung durch kreisférmige Konsensussequenzierung (CCS) auf
der Pacbio-Plattform kann den Umfang der Pflanzen-Pan-Genomprojekte erheblich erhdhen. Hier vergleichen wir aktuelle lang
gelesene Sequenzierungsplattformen hinsichtlich ihrer Fahigkeit, in Pan-Genom-Studien von Gerste (Hordeum vulgare) schnell
zusammenhangende Sequenzanordnungen zu erzeugen. Die meisten langlebigen Baugruppen sind der aktuellen
Gerstenreferenzsequenz auf der Grundlage von Kurzlesen eindeutig Uberlegen. In den meisten Metriken stammten die
Assemblys aus genauen Long Reads Excel, aber der CCS-Ansatz war die kostenglinstigste Strategie fur die Zusammenstellung
von Zehngerstengenomen. Eine Downsampling-Analyse ergab, dass eine 20-fache CCS-Abdeckung sehr gute
Sequenzanordnungen ergeben kann, wahrend selbst flinffache CCS-Daten die vollstandige Sequenz der meisten Gene erfassen
kénnen. Wir prasentieren eine aktualisierte Referenzgenomanordnung fiir Gerste mit nahezu vollstéandiger Darstellung des
wiederholten intergenen Raums. Langlesene Montage kann die Konstruktion genauer und vollstandiger Sequenzen mehrerer
Genome einer Art untermauern, um Pan-Genom-Infrastrukturen in Triticeae-Pflanzen und ihren wilden Verwandten zu bauen.
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18. Kurzfassung

von Roggen-Weizen-Introgressionen.

Roggen (Sekalle Cereale L.) ist eine auBergewdhnlich klimatisierte Getreideernte, die ausgiebig verwendet wird, um durch
introgressive Hybridisierung verbesserte Weizensorten zu produzieren und das gesamte Repertoire der Gene zu besitzen, die
erforderlich sind, um eine hybride Zucht zu ermdglichen.Rye ist zugelassen und erst in jingster Zeit domestiziert, wodurch
kultivierte RYES Zugang zu einem vielfaltigen und ausblosierbaren Wild -Gen -Pool erhalten.Um das agronomische Potential von
Roggen weiter zu verbessern, haben wir eine chromosomenkala-Annotierende des 7,9-Gigabase-Roggengenoms erstellt und
seine Qualitat ausfihrlich validiert, indem eine Reihe molekularer genetischer Ressourcen verwendet wurden.Wir demonstrieren
Anwendungen dieser Ressource mit einer breiten Palette von Untersuchungen.Wir prasentieren die Ergebnisse der
unvollstandigen genetischen Isolierung von Rye von wilden Verwandten, Mechanismen der Genomstrukturentwicklung,
Pathogenresistenz, Toleranz mit niedriger Temperatur, Fertilititskontrollsystemen fur die hybride Zucht und die Ertragsvorteile
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18. Kurzfassung

Wir haben eine hochwertige Genomanordnung auf Chromosomenebene fiir die 1974 freigesetzte amerikanische, weiche, weille,
weille, agrobacterium tumefaciens-vermittelte Transformation und Genom Bearbeitung. Genaue langlesene Sequenzen wurden
unter Verwendung von Pacbio Circular Consensus-Sequenzierung mit dem HIFI-Ansatz erhalten. Sequenz liest aus 16 SMRT -
Zellen, die unter Verwendung des Hifiasm -Assemblers zusammengebaut wurden, die Ansammlungen mit N50 von mehr als 20
MB erzeugt. Wir verwendeten die OMNI-C-Chromosomenkonformationstechnik, um Contigs zu Ansammlungen auf
Chromosomenebene zu ordnen, was zu 21 Pseudomolekilen mit einer kumulativen Gréfie von 14,7 und 0,3 GB nicht verankerte
Contigs fuhrte. Die Zuordnung von verdffentlichten kurzen Lesevorgangen aus einer transgenen Weizenpflanze mit einem
bearbeiteten Saatgut-Darm-Gen, Tagsd1, identifizierte vier Positionen der Transgeninsertion in Weizenchromosomen. Der
Nachweis von Fihrungs-RNA-Sequenzen in Pseudomolekiilen lieferte Kandidaten fiir die Induktion auf3erhalb der Target-
Mutation. Diese Ergebnisse zeigen die Effizienz der Versammlung von Chromosomenskala unter Verwendung von Pacbio HiFi-
Lesevorgangen und ihre Anwendung in Weizengenom-Bewirtschaftungsstudien.
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18. Kurzfassung

Gerste (Hordeum vulgare) wurde aus seiner wilden Vorfahren ca. domestiziert. Vor 10.000 Jahren im fruchtbaren Halbmond und
ist auf der ganzen Welt weit verbreitet, aulRer in tropischen Gebieten. Die Genomgrofie sowohl der kultivierten Gerste als auch
des spezifischen wilden Vorfahren betragt ungefahr 5 GB. Kurzlich wurden durch Pan-Genom-Analyse hochwertige
Ansammlungen auf Chromosomenebene von 19 kultivierten und ein wilder Gerstengenotyp festgelegt. Hier veréffentlichen wir
eine weitere aquivalente kurzlesene Versammlung des wilden Gerste "OUH602". Fur diesen Genotyp wurde in friheren Studien
eine Reihe von genetischen und genomischen Ressourcen entwickelt. Unsere Baugruppe enthalt mehr als 4,4 GB Sequenz mit
einem Gerust N50 -Wert von Uber 10 MB. Der Haplotyp zeigt eine hohe Kollinearitat mit dem zuletzt aktualisierten Gerste -
Referenzgenom ,Morex” V3 mit einigen Umkehrungen. Genprojektionen basierend auf ,Morex® -Genmodellen zeigten 46.807
Proteinkodierungssequenzen und 43.375 Protein-kodierende Gene. Ausrichtungen zu 6ffentlich verfigbaren Sequenzen von
Bacterial -kunstlichen Chromosom -Klonen (BAC) von ,OUH602“ bestatigen die hohe Genauigkeit der Baugruppe. Da in
,LOUHB602“ mehr Loki von Interesse identifiziert wurde, sollte die Veréffentlichung dieser Versammlung mit detaillierten
genomischen Informationen die Genidentifikation und die Nutzung dieses wichtigsten wilden Gerstenzugs beschleunigen.
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Aegilops tausschii ist der Spender des D -Subgenoms von Hexaploidweizen und einer wichtigen genetischen Ressource. Die
Referenzqualitdtsgenomsequenz AET v4.0 fur AE. tausschii acc. Al8/78 war daher ein wichtiger Meilenstein fiir Weizenbiologie
und Zucht. Weitere Fortschritte bei der Sequenzierung ACC. Al8/78 und Freisetzung der Aet V5.0 -Sequenzanordnung werden
hier angegeben. Zwei neue optische Karten wurden konstruiert und zur Uberarbeitung von Pseudomolekiilen verwendet. Die
Licken wurden mit langlesenen Contigs der pazifischen Biosschiens geschlossen, was die Liickezahl um 38.899 verringerte.
Transponierbare Elemente und proteinkodierende Gene wurden erneut aufgeteilt. Die Anzahl der kommentierten High-
Confidence-Gene wurde in AET V4.0 auf 32.885 in AET V5,0 von 39.635 reduziert. Insgesamt 2245 biologisch wichtige Gene,
einschlieBlich solcher, die die Pflanzenphanologie, die Kornqualitat und die Toleranz von abiotischen Belastungen in Weizen
beeinflussen, wurden manuell annotiert und die Erkrankungsresistenzgene wurden von einer dedizierten Pipeline kommentiert.
Krankheitsresistenzgene, die Nukleotid-Bindungsstellendoméanen, rezeptorahnliche Proteinkinasen und Rezeptor-ahnliche
Proteine kodieren, wurden bevorzugt in distalen Chromosomregionen lokalisiert, wahrend diejenigen, die Transmembran-Coiled-
Coil-Proteine codieren, gleicherleierer an den Chromosomen verstrickt waren. Entdeckungs-, Annotations- und
Expressionsanalysen von microRNA -Vorlaufern (miRNA), reife miRNAs und PhaseiRNAs werden berichtet, einschlieflich
miRNA -Zielgene. Andere kleine RNAs wie HC-siRNAs und TRFs wurden charakterisiert. Diese Fortschritte verbessern die
Nutzlichkeit der AE. Tauschii -Genomsequenz fiir Weizengenetik, Biotechnologie und Zucht.
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18. Kurzfassung

Aegilops tausschii, der diploide wilde Vorlaufer des D -Subgenoms von Brotweizen, ist ein Reservoir der genetischen Vielfalt zur
Verbesserung der Leistung von Brotweizen und zur Widerstandsfahigkeit der Umwelt. Hier sequenziert wir 242 ae. Tausschii -
Akzessionen und verglichen sie mit dem Subgenom mit Weizen -D, um die genomische Vielfalt zu charakterisieren. Wir fanden,
dass eine seltene Linie von AE. Tausschii Geografisch auf die heutige Georgien beschréankte das Subgenom in den
unabhangigen Hybridisierungen, die zu modernem Brotweizen flhrten, zum Weizen-D-Subgenom. Durch die K-MER-basierte
Assoziationskartierung identifizierten wir diskrete Genomregionen mit Kandidatengenen fiir Krankheiten und Schadlingsresistenz
und zeigten ihren funktionellen Ubertragungen in Weizen durch Transgenese und breites Kreuzung, einschlieRlich der
Erzeugung einer Bibliothek von Hexaploiden, die vielfaltige AE einbezogen haben. tausschii Genome. Nutzung der genomischen
Vielfalt der AE. tausschii angesammeltes diploides Genom ermdglicht eine schnelle Entdeckung und funktionelle genetische
Validierung in einem hexaploiden Hintergrund, der fur die Zucht zugeordnet werden kann.
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18. Kurzfassung

Weizen hat eines der gréRten und sich wiederholendsten Genome bei groRen Ernteanlagen, die liber 85 \% transponierbare
Elemente (TEs) enthalten. TEs bevélkern Genome in der Art und Weise, wie Individuen Okosysteme bevélkern und sich in
verschiedene Abstammungslinien, Unterfamilien und Subpopulationen diversifizieren. Die jingste Verfugbarkeit hochwertiger
Genomsequenzen im Chromosomenmalfstab aus zehn Weizenlinien ermdglicht eine detaillierte Analyse, wie sich TEs in
Allohexaploid-Weizen, seinen Diploiden-Vorlaufern und in verschiedenen chromosomalen Haplotyp-Segmenten entwickelt
haben. LTR-Retrotransposonfamilien entwickelten sich zu unterschiedlichen Subpopulationen und Unterfamilien, die in Wellen
mit mehreren hunderttausend Jahren aktiv waren. Daruber hinaus wird gezeigt, dass verschiedene Retrotransposon-Subfamilien
in den drei Weizen-Subgenomen aktiv waren, was sie nutzliche Marker zum Untersuchung und Datum der
Polyploidisierungsereignisse und Chromosomumlagerungen machte. Zuséatzlich werden haplotypspezifische TE-Unterfamilien
verwendet, um chromosomale Introgressionen in verschiedenen Weizenlinien zu charakterisieren. Darlber hinaus entwickelten
sich Populationen nichtautonomer TEs Uber Millionen von Jahren mit ihren autonomen Partnern zusammen, was zu komplexen
Systemen mit mehreren Arten von autonomen, semi-autonomen und nichtautonomen Elementen fiihrte. Phylogenetische und
TE-Populationsanalysen zeigten die Beziehungen zwischen nichtautonomen Elementen und ihren mobilisierenden autonomen
Partnern. Die TE -Populationsanalyse lieferte Einblicke in die Genomentwicklung von Allohexaploidenweizen und genetische
Artenvielfalt und kann implizieren flr zukinftige Pflanzenziichtungen.
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18. Kurzfassung

Kultivierte Gerste (Hordeum vulgare ssp. Vulgare) wird fir Nahrung, Tierfutter und alkoholische Getranke verwendet und in
gemaligten Regionen weit verbreitet. Sowohl Gerste als auch sein Wild-Vorlaufer (H. vulgare ssp. Spontaneum) haben grofRe
5,1-GB-Genome. Kurzlich wurden in letzter Zeit hochwertige Versammlungen im Chromosomenmalfstab fur verschiedene
reprasentative Gerstegenotypen konstruiert, um die aufstrebende Gersten-Pan-Genom-Infrastruktur zu bevélkern. Hier
veroffentlichen wir eine Versammlung im Chromosomenmalfistab der japanischen Elite-Gerstensorte ,Haruna Nijo* unter
Verwendung einer dhnlichen Methodik wie im Rahmen des Gersten-Pan-Genom-Projekts. Die 4,28-GB-Baugruppe hatte eine
Grofe von N50 von 18,9 MB. Die Baugruppe zeigte eine hohe Kollinearitat mit der Ress -Genom -Morx -Sorte mit einigen
Inversionen. Die Pseudomolekiil-Assemblierung wurde unter Verwendung von Transkript-Nachweisen einer Genprojektion
charakterisiert, die aus der Annotation des Referenzgens und der De-novo-Gen-Annotation unter Verwendung der
veroffentlichten cDNA-Sequenzen in voller Lange und RNA-Seqg-Daten fir ,Haruna Nijo* abgeleitet wurde. Wir fanden eine gute
Ubereinstimmung zwischen unserer Versammlung des gesamten Genoms und der &ffentlich verfiigbaren BAC-Klonsequenz von
,Haruna Nijo“. Interessante Phanotypen wurden seitdem in Haruna Nijo identifiziert; Seine Genomsequenzanordnung wird die
Identifizierung der zugrunde liegenden Gene erleichtern.
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18. Kurzfassung

Aegilops ist ein enger Verwandter von Weizen (Triticum spp.), Und Aegilops -Arten in der Sitopsis sind ein reichhaltiges
Reservoir der genetischen Vielfalt zur Verbesserung des Weizens. Um ihre Vielfalt zu verstehen und ihre Nutzung
voranzutreiben, haben wir Versammlungen von Aegilops Longissima und Aegilops Speltoides im gesamten Genom produziert.
Vergleichende Analyse des gesamten Genoms zusammen mit dem kurzlich sequenzierten Aegilops Sharonensis-Genom zeigte,
dass die AE. longissima und ae. Sharonensis -Genome sind sehr dhnlich und sind am engsten mit dem Subgenom mit Weizen
und in Verbindung. Im Gegensatz dazu die AE. Das Speltoides -Genom ist enger mit dem B -Subgenom verwandt. Die Haplotyp
-Blockanalyse unterstltzte die Idee, dass AE. Das Speltoides -Genom ist dem Subgenom des Weizens B am nachsten und hob
variable und ahnliche genomische Regionen zwischen den drei Aegilops -Arten und dem Weizen hervor. Die genomweite
Analyse von Nucleotidbindungsleucin-reichen Repeat-Genen (NLR) zeigte speziesspezifische und linienspezifische NLR-Gene
und -varianten, was das Potenzial von AEGILOPS-Genomen fiir die Verbesserung der Weizen zeigt.
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18. Kurzfassung

Kultivierter Hafer (Avena sativa L.) ist ein Allohexaploid (AACCDD, 2N = 6x = 42), der vor mehr als 3.000 Jahren domestiziert
wurde, wahrend er als Unkraut in Weizen-, Emmer- und Gerstenfeldern in Anatolia1,2 wachst. Oat hat einen niedrigen CO2-
FuRabdruck, erhebliche gesundheitliche Vorteile und das Potenzial, Lebensmittel auf tierbasierten Produkten zu ersetzen. Das
Fehlen eines vollstandig kommentierten Referenzgenoms hat jedoch die Bemuihungen behindert, seine komplexe

Evolutionsgeschichte und die funktionelle Gendynamik zu entsprechen. Hier prasentieren wir ein hochwertiges Referenzgenom
von A. sativa und enge Verwandte seiner Diploid (Avena Longiglumis, AA, 2N = 14) und Tetraploid (Avena Insularis, CCDD, 2n =
4x = 28) Vorlaufer. Wir zeigen die Mosaikstruktur des Hafergenoms, spenden grof3 angelegte genomische Reorganisationen in
der Polyploidisierungsgeschichte von Hafer und veranschaulichen eine Zichtungsbarriere, die mit der Genomarchitektur von
Hafer verbunden ist. Wir zeigen detaillierte Analysen von Genfamilien, die an der menschlichen Gesundheit und Erndhrung
beteiligt sind, was die Beweise fur die Sicherheit der Hafer in glutenfreien Diaten erhéht, und wir fiihren die Kartierung durch
Sequenzierung eines agronomischen Merkmals im Zusammenhang mit der Effizienz des Wassernutzung durch. Diese
Ressource fiir die Gattung der Avena wird dazu beitragen, Wissen aus anderen Getreidegenomen zu nutzen, das Verstandnis
der grundlegenden Haferbiologie zu verbessern und die genomischunterstiitzte Zucht und die Reanalyse quantitativer Merkmals
zu beschleunigen.
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18. Kurzfassung

Lokalisierung und den Einsatz von QTLs in Zuchtprogrammen beeinflussen.

Hafer (Avena Sativa L.) ist eine wichtige und nahrhafte Getreideernte, und es besteht wachsend, Gene zu identifizieren, die zu
verbesserten Hafersorten beitragen.Hier verwenden wir ein neu sequenziertes und kommentiertes Haferreferenzgenom, um
quantitative Merkmale (QTLs) zu lokalisieren und zu charakterisieren, die sich in funf Haferpopulationen auswirken.Wir finden
starke und signifikante Assoziationen zwischen den Positionen von Kandidatengenen und QTL, die das Uberschriftendatum
beeinflussen, sowie solche, die die Konzentrationen von Ol und B-Glucan im Korn beeinflussen.Wir untersuchen die
genomweiten Rekombinationsprofile, um das Vorhandensein einer grof3en, unausgeglichenen Translokation von Chromosom 1
C auf 1 A und einer mdéglichen Inversion auf Chromosom 7d zu bestatigen.Solche Chromosomen-Umlagerungen scheinen in
Hafer Ublich zu sein, wo sie eine Unterdriickung von Pseudoverbindung und Rekombination verursachen und die Segregation,
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18. Kurzfassung

Parasitismus ist eine erfolgreiche Lebensstrategie, die sich in mehreren Familien von GefaRpflanzen unabhangig entwickelt hat.
Die Gattungen Cuscuta und Orobanche stellen Beispiele fiir die beiden zutiefst unterschiedlichen Gruppen von Parasiten dar: ein
parasitierender Wirtstrieb und die anderen infizierenden Wirtswurzeln. In dieser Studie haben wir das Gesamtrepertoire kleiner
RNAs aus Cuscuta Campestris und Orobanche Aegyptiaca sequenziert und beschrieben. Wir haben gezeigt, dass C. campestris
zusatzlich zu einer auffalligen Aufbewahrung von miRNAs eine Reihe neuer microRNAs (miRNAs) enthalt, die in anderen
Solanales typischerweise fehlen, wahrend mehrere typisch konservierte miRNAs im Parasiten veraltet zu sein scheinen. Eine
neue MiRNA scheint aus einem horizontalen Gentransferereignis abgeleitet zu sein. Die explorative Analyse der miRNA -
Population (explorativ aufgrund des Fehlens einer vollstdndigen genomischen Sequenz als Referenz) aus der Wurzelparasitar
Oegyptiaca ergab auch einen Verlust einer Reihe von miRNAs im Vergleich zu photosynthetischen Spezies aus derselben
Ordnung. Zusammenfassend zeigt unsere Studie teilweise ahnliche evolutionare Signaturen in der RNA -Silencing -Maschinerie
in beiden Parasiten. Unsere Daten haben den Beweis fiir die Dynamik dieses regulatorischen Mechanismus in parasitaren
Pflanzen.

19. Schlagworter
parasitic plant, Cuscuta campestris, small RNA

20. Verlag 21. Preis
Oxford University Press (OUP) unbekannt

50



Berichtsblatt

1. ISBN oder ISSN

10.1016/j.cell.2022.06.045 Veroffentlichung

2. Berichtsart (Schlussbericht oder Veroffentlichung)

3. Titel

Repeat-based holocentromeres influence genome architecture and karyotype evolution

4. Autor(en) [Name(n), Vorname(n)]

Hofstatter, Paulo G.; Thangavel, Gokilavani; Lux, Thomas; Neumann, Pavel; Vondrak,
Tihana; Novak, Petr; Zhang, Meng; Costa, Lucas; Castellani, Marco; Scott, Alison;
Toegelova, Helena; Fuchs, Joerg; Mata-Sucre, Yennifer; Dias, Yhanndra; Vanzela,
André L. L.; Huettel, Bruno; Almeida, Cicero C. S.; Simkova, Hana; Souza, Gustavo;

André

5. Abschlussdatum des Vorhabens
31.12.2021

6. Veroffentlichungsdatum
15.08.2022

Pedrosa-Harand, Andrea; Macas, Jiri; Mayer, Klaus F. X.; Houben, Andreas; Marques,

7. Form der Publikation
Fachzeitschrift

8. Durchflihrende Institution(en) (Name, Adresse)

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fir Gesundheit und

9. Ber. Nr. Durchfiihrende Institution

10. Férderkennzeichen

Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology 031A536B
11. Seitenzahl
17
12. Foérdernde Institution (Name, Adresse) 13. Literaturangaben
103
Bundesministerium fiir 14. Tabellen
Bildung und Forschung (BMBF) 0
15. Abbildungen
53170 Bonn 7

16. Zusatzliche Angaben

17. Vorgelegt bei (Titel, Ort, Datum)

18. Kurzfassung

werden.

Das Zentromer reprasentiert eine einzelne Region in den meisten eukaryotischen Chromosomen. Mehrere Pflanzen- und
Tierlinien montieren jedoch Holozentromere entlang der gesamten Chromosomenlange. Hier vergleichen wir die
Genomorganisation und -entwicklung als Funktion des Zentromer-Typs, indem wir holozentrische Genome im
Chromosomenmalstab mit wiederholten Holocentromeren aus drei Schnappchen-Sedse (Rhynchospora pubera, R. Breviuscula
und R. Tenuis) und ihrer engsten monozentrischen Relativmanse zusammenstellen. Juncus Offusus. Wir zeigen, dass der
Ubergang zur Holozentrikitat die 3D-Genomarchitektur beeinflusst hat, indem sie genomische Kompartimente neu definieren und
gleichzeitig die Centromerfunktion an Tausende von wiederholten Centromereinheiten genomweit verteilten. Wir entdecken eine
komplexe Genomorganisation in R. pubera, die ihre unerwartete Oktoploidie verbirgt und eine deutliche Verringerung der
Chromosomenzahl fiir R. Tenuis beschreiben, das nur zwei Chromosomen hat. Wir zeigen, dass Chromosomenfusionen, die
durch wiederholte Holozentromere erleichtert wurden, die Karyotyp-Evolution und -Diploidisierung férderten. Unsere Studie
beleuchtet daher einige wichtige Aspekte der Genomarchitektur und -entwicklung, die von der Zentromerorganisation beeinflusst

19. Schlagworter

whole-genome duplication, dysploidy

spatial genome organization, genome regulation, centromere, holocentric chromosomes, Rhynchospora, transposable elements,

20. Verlag
Elsevier BV

21. Preis
unbekannt

51




Document Control Sheet

1. ISBN or ISSN 2. type of document (e.g. report, publication)
10.1093/nar/gkv1130 publication
3. title

PGSB PlantsDB: updates to the database framework for comparative plant genome research

4. author(s) (family name, first name(s)) 5. end of project

Spannagl, Manuel; Nussbaumer, Thomas; Bader, Kai C.; Martis, Mihaela M.; Seidel, 31.12.2021

Michael; Kugler, Karl G.; Gundlach, Heidrun; Mayer, Klaus F. X. 6. publication date
02.11.2015

7. form of publication
Scientific journal

8. performing organization(s) (name, address) 9. originator’s report no.

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fiir Gesundheit und 10. reference no.

Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology 031A536B
11. no. of pages
7
12. sponsoring agency (name, address) 13. no. of references
24
Bundesministerium fur
14. no. of tabl
Bildung und Forschung (BMBF) 0 no. ortables

53170 Bonn

15. no. of figures
3

16. supplementary notes

yes

17. presented at (title, place, date)

18. abstract

PGSB (Plant Genome and Systems Biology: formerly MIPS) PlantsDB (http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/plant/index.jsp) is a
database framework for the comparative analysis and visualization of plant genome data. The resource has been updated with
new data sets and types as well as specialized tools and interfaces to address user demands for intuitive access to complex plant
genome data. In its latest incarnation, we have re-worked both the layout and navigation structure and implemented new keyword
search options and a new BLAST sequence search functionality. Actively involved in corresponding sequencing consortia,
PlantsDB has dedicated special efforts to the integration and visualization of complex triticeae genome data, especially for barley,
wheat and rye. We enhanced CrowsNest, a tool to visualize syntenic relationships between genomes, with data from the wheat
sub-genome progenitor Aegilops tauschii and added functionality to the PGSB RNASegExpressionBrowser. GenomeZipper
results were integrated for the genomes of barley, rye, wheat and perennial ryegrass and interactive access is granted through
PlantsDB interfaces. Data exchange and cross-linking between PlantsDB and other plant genome databases is stimulated by the
transPLANT project (http://transplantdb.eu/).

19. keywords
plant genome database

20. publisher 21. price
Oxford University Press (OUP) unknown




Document Control Sheet

1. ISBN or ISSN 2. type of document (e.g. report, publication)
9781493931675.0 publication
3. title

PGSB/MIPS Plant Genome Information Resources and Concepts for the Analysis of Complex Grass Genomes

4. author(s) (family name, first name(s)) 5. end of project
Spannagl, Manuel; Bader, Kai; Pfeifer, Matthias; Nussbaumer, Thomas; Mayer, Klaus F. | 31.12.2021

X. 6. publication date

15.01.2016

7. form of publication
Book chapter

8. performing organization(s) (name, address) 9. originator’s report no.

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fiir Gesundheit und 10. reference no.

Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology 031A536B
11. no. of pages
22

12. sponsoring agency (name, address) 13. no. of references
52

Bundesministerium fiir
Bildung und Forschung (BMBF)
53170 Bonn 2

14. no. of tables

15. no. of figures
4

16. supplementary notes

yes

17. presented at (title, place, date)

18. abstract

PGSB (Plant Genome and Systems Biology; formerly MIPS—Munich Institute for Protein Sequences) has been involved in
developing, implementing and maintaining plant genome databases for more than a decade. Genome databases and analysis
resources have focused on individual genomes and aim to provide flexible and maintainable datasets for model plant genomes as
a backbone against which experimental data, e.g., from high-throughput functional genomics, can be organized and analyzed. In
addition, genomes from both model and crop plants form a scaffold for comparative genomics, assisted by specialized tools such
as the CrowsNest viewer to explore conserved gene order (synteny) between related species on macro- and micro-levels.

19. keywords
PlantsDB, Wheat genome, Barley genome, GenomeZipper, CrowsNest synteny browser

20. publisher 21. price
Springer New York unknown




Document Control Sheet

1. ISBN or ISSN 2. type of document (e.g. report, publication)
10.1111/nph.14110 publication
3. title

Rye B chromosomes encode a functional Argonaute-like protein with in vitro slicer activities similar to its A chromosome paralog

4. author(s) (family name, first name(s)) 5. end of project
Ma, Wei; Gabriel, Tobias Sebastian; Martis, Mihaela Maria; Gursinsky, Torsten; 31.12.2021

Schubert, Veit; Vrana, Jan; Dolezel, Jaroslav; Grundlach, Heidrun; Altschmied, Lothar; 6. publication date
Scholz, Uwe; Himmelbach, Axel; Behrens, Sven-Erik; Banaei-Moghaddam, Ali 28.07.2016
Mohammad; Houben, Andreas -

7. form of publication
Scientific journal

8. performing organization(s) (name, address) 9. originator’s report no.

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fiir Gesundheit und 10. reference no.

Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology 031A536B
11. no. of pages
13
12. sponsoring agency (name, address) 13. no. of references
76
Bundesministerium fur
14. no. of tabl
Bildung und Forschung (BMBF) 0 no. ortables

53170 Bonn

15. no. of figures
5

16. supplementary notes

yes

17. presented at (title, place, date)

18. abstract
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transcriptome analysis and the detection of active RNA polymerase Il (RNAPII) in the proximity of B chromatin demonstrate that
the Bs of rye (Secale cereale) contribute to the transcriptome. In total, 1954 and 1218 B-derived transcripts with an open reading
frame were expressed in generative and vegetative tissues, respectively. In addition to B-derived transposable element
transcripts, a high percentage of short transcripts without detectable similarity to known proteins and gene fragments from A
chromosomes (As) were found, suggesting an ongoing gene erosion process. In vitro analysis of the A- and B-encoded AGO4B
protein variants demonstrated that both possess RNA slicer activity. These data demonstrate unambiguously the presence of a
functional AGO4B gene on Bs and that these Bs carry both functional protein coding genes and pseudogene copies. Thus, B-
encoded genes may provide an additional level of gene control and complexity in combination with their related A-located genes.
Hence, physiological effects, associated with the presence of Bs, may partly be explained by the activity of B-located
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We report on a whole-genome draft sequence of rye (Secale cereale L.). Rye is a diploid Triticeae species closely related to
wheat and barley, and an important crop for food and feed in Central and Eastern Europe. Through whole-genome shotgun
sequencing of the 7.9-Gbp genome of the winter rye inbred line Lo7 we obtained a de novo assembly represented by 1.29 million
scaffolds covering a total length of 2.8 Gbp. Our reference sequence represents nearly the entire low-copy portion of the rye
genome. This genome assembly was used to predict 27 784 rye gene models based on homology to sequenced grass genomes.
Through resequencing of 10 rye inbred lines and one accession of the wild relative S. vavilovii, we discovered more than 90
million single nucleotide variants and short insertions/deletions in the rye genome. From these variants, we developed the high-
density Rye600k genotyping array with 600 843 markers, which enabled anchoring the sequence contigs along a high-density
genetic map and establishing a synteny-based virtual gene order. Genotyping data were used to characterize the diversity of rye
breeding pools and genetic resources, and to obtain a genome-wide map of selection signals differentiating the divergent gene
pools. This rye whole-genome sequence closes a gap in Triticeae genome research, and will be highly valuable for comparative
genomics, functional studies and genome-based breeding in rye.
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Advances in genome sequencing and assembly technologies are generating many high-quality genome sequences, but
assemblies of large, repeat-rich polyploid genomes, such as that of bread wheat, remain fragmented and incomplete. We have
generated a new wheat whole-genome shotgun sequence assembly using a combination of optimized data types and an
assembly algorithm designed to deal with large and complex genomes. The new assembly represents \textgreater78\% of the
genome with a scaffold N50 of 88.8 kb that has a high fidelity to the input data. Our new annotation combines strand-specific
lllumina RNA-seq and Pacific Biosciences (PacBio) full-length cDNAs to identify 104,091 high-confidence protein-coding genes
and 10,156 noncoding RNA genes. We confirmed three known and identified one novel genome rearrangements. Our approach
enables the rapid and scalable assembly of wheat genomes, the identification of structural variants, and the definition of complete
gene models, all powerful resources for trait analysis and breeding of this key global crop.
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Cereal grasses of the Triticeae tribe have been the major food source in temperate regions since the dawn of agriculture. Their
large genomes are characterized by a high content of repetitive elements and large pericentromeric regions that are virtually
devoid of meiotic recombination. Here we present a high-quality reference genome assembly for barley (Hordeum vulgare L.). We
use chromosome conformation capture mapping to derive the linear order of sequences across the pericentromeric space and to
investigate the spatial organization of chromatin in the nucleus at megabase resolution. The composition of genes and repetitive
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Wheat (Triticum spp.) is one of the founder crops that likely drove the Neolithic transition to sedentary agrarian societies in the
Fertile Crescent more than 10,000 years ago. Identifying genetic modifications underlying wheat's domestication requires
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accessions revealed genomic regions bearing the signature of selection under domestication. This reference assembly will serve
as a resource for accelerating the genome-assisted improvement of modern wheat varieties.
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A combination of advanced sequencing and mapping techniques is used to produce a reference genome of Aegilops tauschii,
progenitor of the wheat D genome, providing a valuable resource for comparative genetic studies.
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Recent advances in sequencing technologies have greatly accelerated the rate of plant genome and applied breeding research.
Despite this advancing trend, plant genomes continue to present numerous difficulties to the standard tools and pipelines not only
for genome assembly but also gene annotation and downstream analysis. Here we give a perspective on tools, resources and
services necessary to assemble and analyze plant genomes and link them to plant phenotypes.
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Plant genetic resources are a substantial opportunity for plant breeding, preservation and maintenance of biological diversity. As
part of the German Network for Bioinformatics Infrastructure (de.NBI) the German Crop BioGreenformatics Network (GCBN)
focuses mainly on crop plants and provides both data and software infrastructure which are tailored to the needs of the plant
research community. Our mission and key objectives include: (1) provision of transparent access to germplasm seeds, (2) the
delivery of improved workflows for plant gene annotation, and (3) implementation of bioinformatics services that link genotypes
and phenotypes. This review introduces the GCBN'’s spectrum of web-services and integrated data resources that address
common research problems in the plant genomics community.
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Background: While transposable elements (TEs) comprise the bulk of plant genomic DNA, how they contribute to genome
structure and organization is still poorly understood. Especially in large genomes where TEs make the majority of genomic DNA, it
is still unclear whether TEs target specific chromosomal regions or whether they simply accumulate where they are best tolerated.
Results: Here, we present an analysis of the repetitive fraction of the 5100 Mb barley genome, the largest angiosperm genome to
have a near-complete sequence assembly. Genes make only about 2% of the genome, while over 80% is derived from TEs. The
TE fraction is composed of at least 350 different families. However, 50% of the genome is comprised of only 15 high-copy TE
families, while all other TE families are present in moderate or low copy numbers. We found that the barley genome is highly
compartmentalized with different types of TEs occupying different chromosomal “niches”, such as distal, interstitial, or proximal
regions of chromosome arms. Furthermore, gene space represents its own distinct genomic compartment that is enriched in small
non-autonomous DNA transposons, suggesting that these TEs specifically target promoters and downstream regions.
Furthermore, their presence in gene promoters is associated with decreased methylation levels. Conclusions: Our data show that
TEs are major determinants of overall chromosome structure. We hypothesize that many of the the various chromosomal
distribution patterns are the result of TE families targeting specific niches, rather than them accumulating where they have the
least deleterious effects.
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Pseudogenes have a reputation of being ‘evolutionary relics’ or ‘junk DNA’. While they are well characterized in mammals, studies
in more complex plant genomes have so far been hampered by the absence of reference genome sequences. Barley is one of the
economically most important cereals and has a genome size of 5.1 Gb. With the first high-quality genome reference assembly
available for a Triticeae crop, we conducted a whole-genome assessment of pseudogenes on the barley genome. We identified,
characterized and classified 89 440 gene fragments and pseudogenes scattered along the chromosomes, with occasional
hotspots and higher densities at the chromosome ends. Full-length pseudogenes (11 015) have preferentially retained their exon—
intron structure. Retrotransposition of processed mRNAs only plays a marginal role in their creation. However, the distribution of
retroposed pseudogenes reflects the Rabl configuration of barley chromosomes and thus hints at founding mechanisms. While
parent genes related to the defense-response were found to be under-represented in cultivated barley, we detected several
defense-related pseudogenes in wild barley accessions. The percentage of transcriptionally active pseudogenes is 7.2\%, and
these may potentially adopt new regulatory roles.The barley genome is rich in pseudogenes and small gene fragments mainly
located towards chromosome tips or as tandemly repeated units. Our results indicate non-random duplication and
pseudogenization preferences and improve our understanding of the dynamics of gene birth and death in large plant genomes
and the mechanisms that lead to evolutionary innovations.
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The draft genome of the moss model, Physcomitrella patens, comprised approximately 2000 unordered scaffolds. In order to
enable analyses of genome structure and evolution we generated a chromosome-scale genome assembly using genetic linkage
as well as (end) sequencing of long DNA fragments. We find that 57\% of the genome comprises transposable elements (TEs),
some of which may be actively transposing during the life cycle. Unlike in flowering plant genomes, gene- and TE-rich regions
show an overall even distribution along the chromosomes. However, the chromosomes are mono-centric with peaks of a class of
Copia elements potentially coinciding with centromeres. Gene body methylation is evident in 5.7\% of the protein-coding genes,
typically coinciding with low GC and low expression. Some giant virus insertions are transcriptionally active and might protect
gametes from viral infection via siRNA mediated silencing. Structure-based detection methods show that the genome evolved via
two rounds of whole genome duplications (WGDs), apparently common in mosses but not in liverworts and hornworts. Several
hundred genes are present in colinear regions conserved since the last common ancestor of plants. These syntenic regions are
enriched for functions related to plant-specific cell growth and tissue organization. The P. patens genome lacks the TE-rich
pericentromeric and gene-rich distal regions typical for most flowering plant genomes. More non-seed plant genomes are needed
to unravel how plant genomes evolve, and to understand whether the P. patens genome structure is typical for mosses or
bryophytes.
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Background: Genome annotation is of key importance in many research questions. The identification of protein-coding genes is
often based on transcriptome sequencing data, ab-initio or homology-based prediction. Recently, it was demonstrated that intron
position conservation improves homology-based gene prediction, and that experimental data improves ab-initio gene prediction.
Results: Here, we present an extension of the gene prediction program GeMoMa that utilizes amino acid sequence conservation,
intron position conservation and optionally RNA-seq data for homology-based gene prediction. We show on published benchmark
data for plants, animals and fungi that GeMoMa performs better than the gene prediction programs BRAKER1, MAKER2, and
CodingQuarry, and purely RNA-seqg-based pipelines for transcript identification. In addition, we demonstrate that using multiple
reference organisms may help to further improve the performance of GeMoMa. Finally, we apply GeMoMa to four nematode
species and to the recently published barley reference genome indicating that current annotations of protein-coding genes may be
refined using GeMoMa predictions. Conclusions: GeMoMa might be of great utility for annotating newly sequenced genomes but
also for finding homologs of a specific gene or gene family. GeMoMa has been published under GNU GPL3 and is freely available
at http://www .jstacs.de/index.php/GeMoMa.
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Background: Given its tolerance to stress and its richness in particular secondary metabolites, the tobacco tree, Nicotiana glauca,
has been considered a promising biorefinery feedstock that would not be competitive with food and fodder crops. Results: Here
we present a 3.5 Gbp draft sequence and annotation of the genome of N. glauca spanning 731,465 scaffold sequences, with an
N50 size of approximately 92 kbases. Furthermore, we supply a comprehensive transcriptome and metabolome analysis of leaf
development comprising multiple techniques and platforms.The genome sequence is predicted to cover nearly 80\% of the
estimated total genome size of N. glauca. With 73,799 genes predicted and a BUSCO score of 94.9\%, we have assembled the
majority of gene-rich regions successfully. RNA-Seq data revealed stage-and/or tissue-specific expression of genes, and we
determined a general trend of a decrease of tricarboxylic acid cycle metabolites and an increase of terpenoids as well as some of
their corresponding transcripts during leaf development. Conclusion: The N. glauca draft genome and its detailed transcriptome,
together with paired metabolite data, constitute a resource for future studies of valuable compound analysis in tobacco species
and present the first steps towards a further resolution of phylogenetic, whole genome studies in tobacco.
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A parasitic lifestyle, where plants procure some or all of their nutrients from other living plants, has evolved independently in many
dicotyledonous plant families and is a major threat for agriculture globally. Nevertheless, no genome sequence of a parasitic plant
has been reported to date. Here we describe the genome sequence of the parasitic field dodder, Cuscuta campestris. The
genome contains signatures of a fairly recent whole-genome duplication and lacks genes for pathways superfluous to a parasitic
lifestyle. Specifically, genes needed for high photosynthetic activity are lost, explaining the low photosynthesis rates displayed by
the parasite. Moreover, several genes involved in nutrient uptake processes from the soil are lost. On the other hand, evidence for
horizontal gene transfer by way of genomic DNA integration from the parasite’s hosts is found. We conclude that the parasitic

lifestyle has left characteristic footprints in the C. campestris genome.
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The root nodule symbiosis of plants with nitrogen-fixing bacteria affects global nitrogen cycles and food production but is restricted

to a subset of genera within a single clade of flowering plants. To explore the genetic basis for this scattered occurrence, we
sequenced the genomes of 10 plant species covering the diversity of nodule morphotypes, bacterial symbionts, and infection
strategies. In a genome-wide comparative analysis of a total of 37 plant species, we discovered signatures of multiple
independent loss-of-function events in the indispensable symbiotic regulator NODULE INCEPTION in 10 of 13 genomes of
nonnodulating species within this clade. The discovery that multiple independent losses shaped the present-day distribution of
nitrogen-fixing root nodule symbiosis in plants reveals a phylogenetically wider distribution in evolutionary history and a so-far-

underestimated selection pressure against this symbiosis.
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Background: Recent improvements in DNA sequencing and genome scaffolding have paved the way to generate high-quality de
novo assemblies of pseudomolecules representing complete chromosomes of wheat and its wild relatives. These assemblies form
the basis to compare the dynamics of wheat genomes on a megabase scale. Results: Here, we provide a comparative sequence
analysis of the 700-megabase chromosome 2D between two bread wheat genotypes—the old landrace Chinese Spring and the
elite Swiss spring wheat line ‘CH Campala Lr22a’. Both chromosomes were assembled into megabase-sized scaffolds. There is a
high degree of sequence conservation between the two chromosomes. Analysis of large structural variations reveals four large
indels of more than 100 kb. Based on the molecular signatures at the breakpoints, unequal crossing over and double-strand break
repair were identified as the molecular mechanisms that caused these indels. Three of the large indels affect copy nhumber of
NLRs, a gene family involved in plant immunity. Analysis of SNP density reveals four haploblocks of 4, 8, 9 and 48 Mb with a 35-
fold increased SNP density compared to the rest of the chromosome. Gene content across the two chromosomes was highly
conserved. Ninety-nine percent of the genic sequences were present in both genotypes and the fraction of unique genes ranged
from 0.4 to 0.7%. Conclusions: This comparative analysis of two high-quality chromosome assemblies enabled a comprehensive
assessment of large structural variations and gene content. The insight obtained from this analysis will form the basis of future
wheat pan-genome studies.
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An annotated reference sequence representing the hexaploid bread wheat genome in 21 pseudomolecules has been analyzed to
identify the distribution and genomic context of coding and noncoding elements across the A, B, and D subgenomes. With an
estimated coverage of 94% of the genome and containing 107,891 high-confidence gene models, this assembly enabled the
discovery of tissue- and developmental stage—related coexpression networks by providing a transcriptome atlas representing
major stages of wheat development. Dynamics of complex gene families involved in environmental adaptation and end-use quality
were revealed at subgenome resolution and contextualized to known agronomic single-gene or quantitative trait loci. This
community resource establishes the foundation for accelerating wheat research and application through improved understanding
of wheat biology and genomics-assisted breeding.
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Background: Transposable elements (TEs) are major components of large plant genomes and main drivers of genome evolution.
The most recent assembly of hexaploid bread wheat recovered the highly repetitive TE space in an almost complete
chromosomal context and enabled a detailed view into the dynamics of TEs in the A, B, and D subgenomes. Results: The overall
TE content is very similar between the A, B, and D subgenomes, although we find no evidence for bursts of TE amplification after
the polyploidization events. Despite the near-complete turnover of TEs since the subgenome lineages diverged from a common
ancestor, 76% of TE families are still present in similar proportions in each subgenome. Moreover, spacing between syntenic
genes is also conserved, even though syntenic TEs have been replaced by new insertions over time, suggesting that distances
between genes, but not sequences, are under evolutionary constraints. The TE composition of the immediate gene vicinity differs
from the core intergenic regions. We find the same TE families to be enriched or depleted near genes in all three subgenomes.
Evaluations at the subfamily level of timed long terminal repeat-retrotransposon insertions highlight the independent evolution of
the diploid A, B, and D lineages before polyploidization and cases of concerted proliferation in the AB tetraploid. Conclusions:
Even though the intergenic space is changed by the TE turnover, an unexpected preservation is observed between the A, B, and
D subgenomes for features like TE family proportions, gene spacing, and TE enrichment near genes.
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18. abstract

Gene prediction in large and highly repetitive grass genomes like barley is complicated by large numbers of transposable
elements (TEs), pseudogenes and often incomplete or un-/miss-oriented genomic sequence. In this chapter, we describe the
automated gene prediction and annotation pipeline used for the latest barley reference genome sequence, as well as the genomic
evidence used to predict gene models. Additional topics cover the (automated) functional annotation, the evaluation of the gene
models, and a comprehensive discussion about shortcomings of the current annotation and ways to improve it further.
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While transposable elements (TEs) comprise the bulk of plant genomic DNA, how they contribute to genome structure and
organization is still poorly understood. Especially, in large genomes where TEs make the majority of genomic DNA, it is still
unclear whether TEs target specific chromosomal regions or whether they simply accumulate where they are best tolerated. The
barley genome with its vast repetitive fraction is an ideal system to study chromosomal organization and evolution of TEs. Genes
make only about 2\% of the genome, while over 80\% is derived from TEs. The TE fraction is composed of at least 350 different
families. However, 50\% of the genome is comprised of only 15 high-copy TE families, while all other TE families are present in
moderate or low-copy numbers. The barley genome is highly compartmentalized with different types of TEs occupying different
chromosomal “niches”, such as distal, interstitial or proximal regions of chromosome arms. Furthermore, gene space represents
its own distinct genomic compartment that is enriched in small non-autonomous DNA transposons, suggesting that these TEs
specifically target promoters and downstream regions. Some TE families also show a strong preference to insert in specific
sequence motifs which may, in part, explain their distribution. The family-specific distribution patterns result in distinct TE
compositions of different chromosomal compartments.
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resources.

Ever-increasing advances seen in barley genome sequencing over the last years have enabled scientists to generate databases
and tools specially designed in helping researchers and breeders. Both genomic as well as expressed sequences were obtained
through various experimental setups ranging from BAC sequencing over lllumina iSelect 9k SNP chip to RNA-Seq to form
heterogeneous datasets. Where possible datasets were crosslinked and enriched in information to build a basis for further
research. Ensembl Plants, a web portal designed for exploring genomic data for various plant species, have been utilized to
explore differences and similarities between barley and its related species. Furthermore, the barley genome explorer BARLEX
was constructed to be the central repository and hub of genomic sequences of barley sequencing efforts. Powerful visualizations
of interconnected BACs and other sequencing information enable to backtrack every position that makes up the barley reference
sequence and help in understanding the connection to other datasets. Further tools utilizing other barley data are discussed and
described for more specialized use cases. Last but not least a list of URLs is given for a comprehensive overview of barley-centric
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Recent advances in genomics technologies have greatly accelerated the progress in both fundamental plant science and applied
breeding research. Concurrently, high-throughput plant phenotyping is becoming widely adopted in the plant community,
promising to alleviate the phenotypic bottleneck. While these technological breakthroughs are significantly accelerating
quantitative trait locus (QTL) and causal gene identification, challenges to enable even more sophisticated analyses remain. In
particular, care needs to be taken to standardize, describe and conduct experiments robustly while relying on plant physiology
expertise. In this article, we review the state of the art regarding genome assembly and the future potential of pangenomics in
plant research. We also describe the necessity of standardizing and describing phenotypic studies using the Minimum Information
About a Plant Phenotyping Experiment (MIAPPE) standard to enable the reuse and integration of phenotypic data. In addition, we
show how deep phenotypic data might yield novel trait-trait correlations and review how to link phenotypic data to genomic data.
Finally, we provide perspectives on the golden future of machine learning and their potential in linking phenotypes to genomic
features.
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The domestication of wild emmer wheat led to the selection of modern durum wheat, grown mainly for pasta production. We
describe the 10.45 gigabase (Gb) assembly of the genome of durum wheat cultivar Svevo. The assembly enabled genome-wide
genetic diversity analyses revealing the changes imposed by thousands of years of empirical selection and breeding. Regions
exhibiting strong signatures of genetic divergence associated with domestication and breeding were widespread in the genome
with several major diversity losses in the pericentromeric regions. A locus on chromosome 5B carries a gene encoding a metal
transporter (TdAHMA3-B1) with a non-functional variant causing high accumulation of cadmium in grain. The high-cadmium allele,
widespread among durum cultivars but undetected in wild emmer accessions, increased in frequency from domesticated emmer
to modern durum wheat. The rapid cloning of TAHMA3-B1 rescues a wild beneficial allele and demonstrates the practical use of
the Svevo genome for wheat improvement.
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Parasitic plants in the genus Striga, commonly known as witchweeds, cause major crop losses in sub-Saharan Africa and pose a
threat to agriculture worldwide. An understanding of Striga parasite biology, which could lead to agricultural solutions, has been
hampered by the lack of genome information. Here, we report the draft genome sequence of Striga asiatica with 34,577 predicted
protein-coding genes, which reflects gene family contractions and expansions that are consistent with a three-phase model of
parasitic plant genome evolution. Striga seeds germinate in response to host-derived strigolactones (SLs) and then develop a
specialized penetration structure, the haustorium, to invade the host root. A family of SL receptors has undergone a striking
expansion, suggesting a molecular basis for the evolution of broad host range among Striga spp. We found that genes involved in
lateral root development in non-parasitic model species are coordinately induced during haustorium development in Striga,
suggesting a pathway that was partly co-opted during the evolution of the haustorium. In addition, we found evidence for
horizontal transfer of host genes as well as retrotransposons, indicating gene flow to S. asiatica from hosts. Our results provide
valuable insights into the evolution of parasitism and a key resource for the future development of Striga control strategies.
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18. abstract

Chromosome-scale genome sequence assemblies underpin pan-genomic studies. Recent genome assembly efforts in the large-
genome Triticeae crops wheat and barley have relied on the commercial closed-source assembly algorithm DeNovoMagic. We
present TRITEX, an open-source computational workflow that combines paired-end, mate-pair, 10X Genomics linked-read with
chromosome conformation capture sequencing data to construct sequence scaffolds with megabase-scale contiguity ordered into
chromosomal pseudomolecules. We evaluate the performance of TRITEX on publicly available sequence data of tetraploid wild
emmer and hexaploid bread wheat, and construct an improved annotated reference genome sequence assembly of the barley
cultivar Morex as a community resource.
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Lotus japonicus is a herbaceous perennial legume that has been used extensively as a genetically tractable model system for
deciphering the molecular genetics of symbiotic nitrogen fixation. Our aim is to improve the L. japonicus reference genome
sequence, which has so far been based on Sanger and lllumina sequencing reads from the L. japonicus accession MG-20 and
contained a large fraction of unanchored contigs. Here, we use long PacBio reads from L. japonicus Gifu combined with Hi-C data
and new high-density genetic maps to generate a high-quality chromosome-scale reference genome assembly for L. japonicus.
The assembly comprises 554 megabases of which 549 were assigned to six pseudomolecules that appear complete with
telomeric repeats at their extremes and large centromeric regions with low gene density. The new L. japonicus Gifu reference
genome and associated expression data represent valuable resources for legume functional and comparative genomics. Here, we
provide a first example by showing that the symbiotic islands recently described in Medicago truncatula do not appear to be
conserved in L. japonicus.
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The diversity of maize (Zea mays) is the backbone of modern heterotic patterns and hybrid breeding. Historically, US farmers
exploited this variability to establish today’s highly productive Corn Belt inbred lines from blends of dent and flint germplasm pools.
Here, we report de novo genome sequences of four European flint lines assembled to pseudomolecules with scaffold N50 ranging
from 6.1 to 10.4 Mb. Comparative analyses with two US Corn Belt lines explains the pronounced differences between both
germplasms. While overall syntenic order and consolidated gene annotations reveal only moderate pangenomic differences,
whole-genome alignments delineating the core and dispensable genome, and the analysis of heterochromatic knobs and
orthologous long terminal repeat retrotransposons unveil the dynamics of the maize genome. The high-quality genome sequences
of the flint pool complement the maize pangenome and provide an important tool to study maize improvement at a genome scale
and to enhance modern hybrid breeding.
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Key message: The first cytological characterization of the 2NvS segment in hexaploid wheat; complete de novo assembly and
annotation of 2NvS segment; 2NvS frequency is increasing 2NvS and is associated with higher yield. The Aegilops ventricosa
2NvS translocation segment has been utilized in breeding disease-resistant wheat crops since the early 1990s. This segment is
known to possess several important resistance genes against multiple wheat diseases including root knot nematode, stripe rust,
leaf rust and stem rust. More recently, this segment has been associated with resistance to wheat blast, an emerging and
devastating wheat disease in South America and Asia. To date, full characterization of the segment including its size, gene
content and its association with grain yield is lacking. Here, we present a complete cytological and physical characterization of this
agronomically important translocation in bread wheat. We de novo assembled the 2NvS segment in two wheat varieties, ‘Jagger’
and ‘CDC Stanley,” and delineated the segment to be approximately 33 Mb. A total of 535 high-confidence genes were annotated
within the 2NvS region, with > 10% belonging to the nucleotide-binding leucine-rich repeat (NLR) gene families. Identification of
groups of NLR genes that are potentially N genome-specific and expressed in specific tissues can fast-track testing of candidate
genes playing roles in various disease resistances. We also show the increasing frequency of 2NvS among spring and winter
wheat breeding programs over two and a half decades, and the positive impact of 2NvS on wheat grain yield based on historical
datasets. The significance of the 2NvS segment in wheat breeding due to resistance to multiple diseases and a positive impact on
yield highlights the importance of understanding and characterizing the wheat pan-genome for better insights into molecular
breeding for wheat improvement.
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18. abstract

Genetic diversity is key to crop improvement. Owing to pervasive genomic structural variation, a single reference genome
assembly cannot capture the full complement of sequence diversity of a crop species (known as the ‘pan-genome’1). Multiple
high-quality sequence assemblies are an indispensable component of a pan-genome infrastructure. Barley (Hordeum vulgare L.)
is an important cereal crop with a long history of cultivation that is adapted to a wide range of agro-climatic conditions2. Here we
report the construction of chromosome-scale sequence assemblies for the genotypes of 20 varieties of barley—comprising
landraces, cultivars and a wild barley—that were selected as representatives of global barley diversity. We catalogued genomic
presence/absence variants and explored the use of structural variants for quantitative genetic analysis through whole-genome
shotgun sequencing of 300 gene bank accessions. We discovered abundant large inversion polymorphisms and analysed in detail
two inversions that are frequently found in current elite barley germplasm; one is probably the product of mutation breeding and
the other is tightly linked to a locus that is involved in the expansion of geographical range. This first-generation barley pan-
genome makes previously hidden genetic variation accessible to genetic studies and breeding.
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18. abstract

Crop productivity must increase at unprecedented rates to meet the needs of the growing worldwide population. Exploiting natural
variation for the genetic improvement of crops plays a central role in increasing productivity. Although current genomic
technologies can be used for high-throughput identification of genetic variation, methods for efficiently exploiting this genetic
potential in a targeted, systematic manner are lacking. Here, we developed a haplotype-based approach to identify genetic
diversity for crop improvement using genome assemblies from 15 bread wheat (Triticum aestivum) cultivars. We used stringent
criteria to identify identical-by-state haplotypes and distinguish these from near-identical sequences (\textasciitilde99.95\%
identity). We showed that each cultivar shares \textasciitiide59 \% of its genome with other sequenced cultivars and we detected
the presence of extended haplotype blocks containing hundreds to thousands of genes across all wheat chromosomes. We found
that genic sequence alone was insufficient to fully differentiate between haplotypes, as were commonly used array-based
genotyping chips due to their gene centric design. We successfully used this approach for focused discovery of novel haplotypes
from a landrace collection and documented their potential for trait improvement in modern bread wheat. This study provides a
framework for defining and exploiting haplotypes to increase the efficiency and precision of wheat breeding towards optimising the
agronomic performance of this crucial crop.
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18. abstract

Advances in genomics have expedited the improvement of several agriculturally important crops but similar efforts in wheat
(Triticum spp.) have been more challenging. This is largely owing to the size and complexity of the wheat genome1, and the lack
of genome-assembly data for multiple wheat lines2,3. Here we generated ten chromosome pseudomolecule and five scaffold
assemblies of hexaploid wheat to explore the genomic diversity among wheat lines from global breeding programs. Comparative
analysis revealed extensive structural rearrangements, introgressions from wild relatives and differences in gene content resulting
from complex breeding histories aimed at improving adaptation to diverse environments, grain yield and quality, and resistance to
stresses4,5. We provide examples outlining the utility of these genomes, including a detailed multi-genome-derived nucleotide-
binding leucine-rich repeat protein repertoire involved in disease resistance and the characterization of Sm16, a gene associated
with insect resistance. These genome assemblies will provide a basis for functional gene discovery and breeding to deliver the
next generation of modern wheat cultivars.
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Bread wheat is a major crop that has long been the focus of basic and breeding research. Assembly of its genome has been
difficult because of its large size and allohexaploid nature (AABBDD genome). Following the first reported assembly of the
genome of the experimental strain Chinese Spring (CS), the 10+ Wheat Genomes Project was launched to produce multiple
assemblies of worldwide modern cultivars. The only Asian cultivar in the project is Norin 61, a representative Japanese cultivar
adapted to grow across a broad latitudinal range, mostly characterized by a wet climate and a short growing season. Here, we
characterize the key aspects of its chromosome-scale genome assembly spanning 15 Gb with a raw scaffold N50 of 22 Mb.
Analysis of the repetitive elements identified chromosomal regions unique to Norin 61 that encompass a tandem array of the
pathogenesis-related 13 family. We report novel copy-number variations in the B homeolog of the florigen gene FT1/VRN3,
pseudogenization of its D homeolog and the association of its A homeologous alleles with the spring/winter growth habit.
Furthermore, the Norin 61 genome carries typical East Asian functional variants different from CS, ranging from a single
nucleotide to multi-Mb scale. Examples of such variation are the Fhb1 locus, which confers Fusarium head-blight resistance, Ppd-
D1a, which confers early flowering, Glu-D1f for Asian noodle quality and Rht-D1b, which introduced semi-dwarfism during the
green revolution. The adoption of Norin 61 as a reference assembly for functional and evolutionary studies will enable
comprehensive characterization of the underexploited Asian bread wheat diversity.
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Sequence assembly of large and repeat-rich plant genomes has been challenging, requiring substantial computational resources
and often several complementary sequence assembly and genome mapping approaches. The recent development of fast and
accurate long-read sequencing by circular consensus sequencing (CCS) on the PacBio platform may greatly increase the scope
of plant pan-genome projects. Here, we compare current long-read sequencing platforms regarding their ability to rapidly generate
contiguous sequence assemblies in pan-genome studies of barley (Hordeum vulgare). Most long-read assemblies are clearly
superior to the current barley reference sequence based on short-reads. Assemblies derived from accurate long reads excel in

most metrics, but the CCS approach was the most cost-effective strategy for assembling tens of barley genomes. A

downsampling analysis indicated that 20-fold CCS coverage can yield very good sequence assemblies, while even five-fold CCS
data may capture the complete sequence of most genes. We present an updated reference genome assembly for barley with
near-complete representation of the repeat-rich intergenic space. Long-read assembly can underpin the construction of accurate
and complete sequences of multiple genomes of a species to build pan-genome infrastructures in Triticeae crops and their wild

relatives.
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Rye (Secale cereale L.) is an exceptionally climate-resilient cereal crop, used extensively to produce improved wheat varieties via
introgressive hybridization and possessing the entire repertoire of genes necessary to enable hybrid breeding. Rye is allogamous
and only recently domesticated, thus giving cultivated ryes access to a diverse and exploitable wild gene pool. To further enhance
the agronomic potential of rye, we produced a chromosome-scale annotated assembly of the 7.9-gigabase rye genome and
extensively validated its quality by using a suite of molecular genetic resources. We demonstrate applications of this resource with
a broad range of investigations. We present findings on cultivated rye’s incomplete genetic isolation from wild relatives,
mechanisms of genome structural evolution, pathogen resistance, low-temperature tolerance, fertility control systems for hybrid
breeding and the yield benefits of rye—wheat introgressions.
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We have established a high-quality, chromosome-level genome assembly for the hexaploid common wheat cultivar ‘Fielder’, an
American, soft, white, pastry-type wheat released in 1974 and known for its amenability to Agrobacterium tumefaciens-mediated
transformation and genome editing. Accurate, long-read sequences were obtained using PacBio circular consensus sequencing
with the HiFi approach. Sequence reads from 16 SMRT cells assembled using the hifiasm assembler produced assemblies with
N50 greater than 20 Mb. We used the Omni-C chromosome conformation capture technique to order contigs into chromosome-
level assemblies, resulting in 21 pseudomolecules with a cumulative size of 14.7 and 0.3 Gb of unanchored contigs. Mapping of
published short reads from a transgenic wheat plant with an edited seed-dormancy gene, TaQsd1, identified four positions of
transgene insertion into wheat chromosomes. Detection of guide RNA sequences in pseudomolecules provided candidates for off-
target mutation induction. These results demonstrate the efficiency of chromosome-scale assembly using PacBio HiFi reads and
their application in wheat genome-editing studies.
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Barley (Hordeum vulgare) was domesticated from its wild ancestral form ca. 10,000 years ago in the Fertile Crescent and is widely
cultivated throughout the world, except for in tropical areas. The genome size of both cultivated barley and its conspecific wild
ancestor is approximately 5 Gb. High-quality chromosome-level assemblies of 19 cultivated and one wild barley genotype were
recently established by pan-genome analysis. Here, we release another equivalent short-read assembly of the wild barley
accession “OUH602.” A series of genetic and genomic resources were developed for this genotype in prior studies. Our assembly
contains more than 4.4 Gb of sequence, with a scaffold N50 value of over 10 Mb. The haplotype shows high collinearity with the
most recently updated barley reference genome, “Morex” V3, with some inversions. Gene projections based on “Morex” gene
models revealed 46,807 protein-coding sequences and 43,375 protein-coding genes. Alignments to publicly available sequences
of bacterial artificial chromosome (BAC) clones of “OUH602” confirm the high accuracy of the assembly. Since more loci of
interest have been identified in “OUH602,” the release of this assembly, with detailed genomic information, should accelerate
gene identification and the utilization of this key wild barley accession.
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Aegilops tauschii is the donor of the D subgenome of hexaploid wheat and an important genetic resource. The reference-quality
genome sequence Aet v4.0 for Ae. tauschii acc. AL8/78 was therefore an important milestone for wheat biology and breeding.
Further advances in sequencing acc. AL8/78 and release of the Aet v5.0 sequence assembly are reported here. Two new optical
maps were constructed and used in the revision of pseudomolecules. Gaps were closed with Pacific Biosciences long-read
contigs, decreasing the gap number by 38,899. Transposable elements and protein-coding genes were reannotated. The number
of annotated high-confidence genes was reduced from 39,635 in Aet v4.0 to 32,885 in Aet v5.0. A total of 2245 biologically
important genes, including those affecting plant phenology, grain quality, and tolerance of abiotic stresses in wheat, was manually
annotated and disease-resistance genes were annotated by a dedicated pipeline. Disease-resistance genes encoding nucleotide-
binding site domains, receptor-like protein kinases, and receptor-like proteins were preferentially located in distal chromosome
regions, whereas those encoding transmembrane coiled-coil proteins were dispersed more evenly along the chromosomes.
Discovery, annotation, and expression analyses of microRNA (miRNA) precursors, mature miRNAs, and phasiRNAs are reported,
including miRNA target genes. Other small RNAs, such as hc-siRNAs and tRFs, were characterized. These advances enhance
the utility of the Ae. tauschii genome sequence for wheat genetics, biotechnology, and breeding.
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In the genomics era, the rye genome has been given as little attention by researchers as no other entity in the most renowned
triad of cereal crops in the tribe Triticeae: wheat, barley, and rye. Some of the reasons behind this neglection are due to the large
size of rye’s genome and its abundance of various classes of repetitive DNA sequences. Despite substantial progress in
sequencing and assembling methods, most of its genomic regions, which are made of alternating families of tandem repeats and
transposable elements, lie ahead of the undertakers like uncharted dungeons. This chapter outlines the history of research into
the molecular organization of the rye genome, from insights into the structure of the repetitive DNA sequences to the recently
published annotated chromosome-scale genome assembly. In contrast to previous attempts (Martis et al, Plant Cell 25:3685—
3698, 2013; Bauer et al, Plant J 89:853-869, 2017), which were focused on some parts of the rye genome, ours is trying to give a
holistic understanding of the genome of this economically important cereal crop. To this end, we will consider the most complete
set of classes of DNA sequences and see how their molecular structure and abundance are linked to their chromosomal locations.
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Aegilops tauschii, the diploid wild progenitor of the D subgenome of bread wheat, is a reservoir of genetic diversity for improving
bread wheat performance and environmental resilience. Here we sequenced 242 Ae. tauschii accessions and compared them to
the wheat D subgenome to characterize genomic diversity. We found that a rare lineage of Ae. tauschii geographically restricted
to present-day Georgia contributed to the wheat D subgenome in the independent hybridizations that gave rise to modern bread
wheat. Through k-mer-based association mapping, we identified discrete genomic regions with candidate genes for disease and
pest resistance and demonstrated their functional transfer into wheat by transgenesis and wide crossing, including the generation
of a library of hexaploids incorporating diverse Ae. tauschii genomes. Exploiting the genomic diversity of the Ae. tauschii ancestral
diploid genome permits rapid trait discovery and functional genetic validation in a hexaploid background amenable to breeding.
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Wheat has one of the largest and most repetitive genomes among major crop plants, containing over 85\% transposable elements
(TEs). TEs populate genomes much in the way that individuals populate ecosystems, diversifying into different lineages, sub-
families and sub-populations. The recent availability of high-quality, chromosome-scale genome sequences from ten wheat lines
enables a detailed analysis how TEs evolved in allohexaploid wheat, its diploids progenitors, and in various chromosomal
haplotype segments. LTR retrotransposon families evolved into distinct sub-populations and sub-families that were active in
waves lasting several hundred thousand years. Furthermore, It is shown that different retrotransposon sub-families were active in
the three wheat sub-genomes, making them useful markers to study and date polyploidization events and chromosomal
rearrangements. Additionally, haplotype-specific TE sub-families are used to characterize chromosomal introgressions in different
wheat lines. Additionally, populations of non-autonomous TEs co-evolved over millions of years with their autonomous partners,
leading to complex systems with multiple types of autonomous, semi-autonomous and non-autonomous elements. Phylogenetic
and TE population analyses revealed the relationships between non-autonomous elements and their mobilizing autonomous
partners. TE population analysis provided insights into genome evolution of allohexaploid wheat and genetic diversity of species,
and may have implication for future crop breeding.
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Cultivated barley (Hordeum vulgare ssp. vulgare) is used for food, animal feed, and alcoholic beverages and is widely grown in
temperate regions. Both barley and its wild progenitor (H. vulgare ssp. spontaneum) have large 5.1-Gb genomes. High-quality
chromosome-scale assemblies for several representative barley genotypes, both wild and domesticated, have been constructed
recently to populate the nascent barley pan-genome infrastructure. Here, we release a chromosome-scale assembly of the
Japanese elite malting barley cultivar ‘Haruna Nijo’ using a similar methodology as in the barley pan-genome project. The 4.28-Gb
assembly had a scaffold N50 size of 18.9 Mb. The assembly showed high collinearity with the barley reference genome ‘Morex’
cultivar, with some inversions. The pseudomolecule assembly was characterized using transcript evidence of gene projection
derived from the reference genome and de novo gene annotation achieved using published full-length cDNA sequences and
RNA-Seq data for ‘Haruna Nijo’. We found good concordance between our whole-genome assembly and the publicly available
BAC clone sequence of ‘Haruna Nijo'. Interesting phenotypes have since been identified in Haruna Nijo; its genome sequence
assembly will facilitate the identification of the underlying genes.
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To unlock the genetic potential in crops, multi-genome comparisons are an essential tool. Decreasing costs and improved
sequencing technologies have democratized plant genome sequencing and led to a vast increase in the amount of available
reference sequences on the one hand and enabled the assembly of even the largest and most complex and repetitive crops
genomes such as wheat and barley. These developments have led to the era of pan-genomics in recent years. Pan-genome
projects enable the definition of the core and dispensable genome for various crop species as well as the analysis of structural
and functional variation and hence offer unprecedented opportunities for exploring and utilizing the genetic basis of natural
variation in crops. Comparing, analyzing, and visualizing these multiple reference genomes and their diversity requires powerful
and specialized computational strategies and tools.
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Aegilops is a close relative of wheat (Triticum spp.), and Aegilops species in the section Sitopsis represent a rich reservoir of
genetic diversity for the improvement of wheat. To understand their diversity and advance their utilization, we produced whole-
genome assemblies of Aegilops longissima and Aegilops speltoides. Whole-genome comparative analysis, along with the recently
sequenced Aegilops sharonensis genome, showed that the Ae. longissima and Ae. sharonensis genomes are highly similar and
are most closely related to the wheat D subgenome. By contrast, the Ae. speltoides genome is more closely related to the B
subgenome. Haplotype block analysis supported the idea that Ae. speltoides genome is closest to the wheat B subgenome, and
highlighted variable and similar genomic regions between the three Aegilops species and wheat. Genome-wide analysis of
nucleotide-binding leucine-rich repeat (NLR) genes revealed species-specific and lineage-specific NLR genes and variants,
demonstrating the potential of Aegilops genomes for wheat improvement.

19. keywords
Aegilops, Sitopsis, genome sequence, annotation, nucleotide-binding leucine-rich repeat (NLR), haplotype

20. publisher 21. price
Wiley unknown

46



Document Control Sheet

1. ISBN or ISSN 2. type of document (e.g. report, publication)
10.1101/2022.05.08.491073 publication
3. title

Chromosome-scale assembly of the lablab genome - A model for inclusive orphan crop genomics

4. author(s) (family name, first name(s)) 5. end of project
Njaci, Isaac; Waweru, Bernice; Kamal, Nadia; Muktar, Meki Shehabu; Fisher, David; 31.12.2021

Gundlach, Heidrun; Muli, Collins; Muthui, Lucy; Maranga, Mary; Kiambi, Davies; Maass,
Brigitte L.; Emmrich, Peter M. F.; Entfellner, Jean-Baka Domelevo; Spannagl, Manuel;
Chapman, Mark A.; Shorinola, Oluwaseyi; Jones, Chris S.

6. publication date
10.05.2022

7. form of publication
Preprint

8. performing organization(s) (name, address) 9. originator’s report no.

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fiir Gesundheit und 10. reference no.

Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology 031A536B
11. no. of pages
29

12. sponsoring agency (name, address) 13. no. of references
97

Bundesministerium fiir
Bildung und Forschung (BMBF)
53170 Bonn 0

14. no. of tables

15. no. of figures
4

16. supplementary notes

yes

17. presented at (title, place, date)

18. abstract

Orphan crops (also described as underutilised and neglected crops) hold the key to diversified and climate-resilient food systems.
After decades of neglect, the genome sequencing of orphan crops is gathering pace, providing the foundations for their
accelerated domestication and improvement. Recent attention has however turned to the gross under-representation of
researchers in Africa in the genome sequencing efforts of their indigenous orphan crops. Here we report a radically inclusive
approach to orphan crop genomics using the case of Lablab purpureus (L.) Sweet (syn. Dolichos lablab, or hyacinth bean) — a
legume native to Africa and cultivated throughout the tropics for food and forage. Our Africa-led South-North plant genome
collaboration produced a high-quality chromosomescale assembly of the lablab genome — the first chromosome-scale plant
genome assembly locally sequenced in Africa. We also re-sequenced cultivated and wild accessions of lablab from Africa
confirming two domestication events and examined the genetic diversity in lablab germplasm conserved in Africa. Our approach
provides a valuable resource for lablab improvement and also presents a model that could be explored by other researchers
sequencing indigenous crops particularly from Low and middle income countries (LMIC).
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Cultivated oat (Avena sativa L.) is an allohexaploid (AACCDD, 2n = 6x =42) thought to have been domesticated more than 3,000
years ago while growing as a weed in wheat, emmer and barley fields in Anatolia1,2. Oat has a low carbon footprint, substantial
health benefits and the potential to replace animal-based food products. However, the lack of a fully annotated reference genome
has hampered efforts to deconvolute its complex evolutionary history and functional gene dynamics. Here we present a high-
quality reference genome of A. sativa and close relatives of its diploid (Avena longiglumis, AA, 2n = 14) and tetraploid (Avena
insularis, CCDD, 2n = 4x = 28) progenitors. We reveal the mosaic structure of the oat genome, trace large-scale genomic
reorganizations in the polyploidization history of oat and illustrate a breeding barrier associated with the genome architecture of
oat. We showcase detailed analyses of gene families implicated in human health and nutrition, which adds to the evidence
supporting oat safety in gluten-free diets, and we perform mapping-by-sequencing of an agronomic trait related to water-use
efficiency. This resource for the Avena genus will help to leverage knowledge from other cereal genomes, improve understanding
of basic oat biology and accelerate genomics-assisted breeding and reanalysis of quantitative trait studies.
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Oat (Avena sativa L.) is an important and nutritious cereal crop, and there is a growing need to identify genes that contribute to
improved oat varieties. Here we utilize a newly sequenced and annotated oat reference genome to locate and characterize
quantitative trait loci (QTLs) affecting agronomic and grain-quality traits in five oat populations. We find strong and significant
associations between the positions of candidate genes and QTL that affect heading date, as well as those that influence the
concentrations of oil and B-glucan in the grain. We examine genome-wide recombination profiles to confirm the presence of a
large, unbalanced translocation from chromosome 1 C to 1 A, and a possible inversion on chromosome 7D. Such chromosome
rearrangements appear to be common in oat, where they cause pseudo-linkage and recombination suppression, affecting the
segregation, localization, and deployment of QTLs in breeding programs.
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Parasitism is a successful life strategy that has evolved independently in several families of vascular plants. The genera Cuscuta
and Orobanche represent examples of the two profoundly different groups of parasites: one parasitizing host shoots and the other
infecting host roots. In this study, we sequenced and described the overall repertoire of small RNAs from Cuscuta campestris and
Orobanche aegyptiaca. We showed that C. campestris contains a number of novel microRNAs (miRNAs) in addition to a
conspicuous retention of miRNAs that are typically lacking in other Solanales, while several typically conserved miRNAs seem to
have become obsolete in the parasite. One new miRNA appears to be derived from a horizontal gene transfer event. The
exploratory analysis of the miRNA population (exploratory due to the absence of a full genomic sequence for reference) from the
root parasitic O. aegyptiaca also revealed a loss of a number of miRNAs compared to photosynthetic species from the same
order. In summary, our study shows partly similar evolutionary signatures in the RNA silencing machinery in both parasites. Our
data bear proof for the dynamism of this regulatory mechanism in parasitic plants.

19. keywords
parasitic plant, Cuscuta campestris, small RNA

20. publisher 21. price
Oxford University Press (OUP) unknown

50




Document Control Sheet

1. ISBN or ISSN 2. type of document (e.g. report, publication)
10.1016/j.cell.2022.06.045 publication
3. title

Repeat-based holocentromeres influence genome architecture and karyotype evolution

4. author(s) (family name, first name(s)) 5. end of project
Hofstatter, Paulo G.; Thangavel, Gokilavani; Lux, Thomas; Neumann, Pavel; Vondrak, 31.12.2021
Tihana; Novak, Petr; Zhang, Meng; Costa, Lucas; Castellani, Marco; Scott, Alison; 6. publication date

Toegelova, Helena; Fuchs, Joerg; Mata-Sucre, Yennifer; Dias, Yhanndra; Vanzela,

. 15.08.2022
André L. L.; Huettel, Bruno; Almeida, Cicero C. S.; Simkova, Hana; Souza, Gustavo; 5.08.20

Pedrosa-Harand, Andrea; Macas, Jiri; Mayer, Klaus F. X.; Houben, Andreas; Marques, 7. form of publication
André Scientific journal

8. performing organization(s) (name, address) 9. originator’s report no.

Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches Forschungszentrum fiir Gesundheit und 10. reference no.

Umwelt (GmbH) - Abt. Plant Genome and Systems Biology 031A536B
11. no. of pages
17
12. sponsoring agency (name, address) 13. no. of references
103
Bundesministerium fur
14. no. of tabl
Bildung und Forschung (BMBF) 0 no. ortables

53170 Bonn

15. no. of figures
7

16. supplementary notes

yes

17. presented at (title, place, date)

18. abstract

The centromere represents a single region in most eukaryotic chromosomes. However, several plant and animal lineages
assemble holocentromeres along the entire chromosome length. Here, we compare genome organization and evolution as a
function of centromere type by assembling chromosome-scale holocentric genomes with repeat-based holocentromeres from
three beak-sedge (Rhynchospora pubera, R. breviuscula, and R. tenuis) and their closest monocentric relative, Juncus effusus.
We demonstrate that transition to holocentricity affected 3D genome architecture by redefining genomic compartments, while
distributing centromere function to thousands of repeat-based centromere units genome-wide. We uncover a complex genome
organization in R. pubera that hides its unexpected octoploidy and describe a marked reduction in chromosome number for R.
tenuis, which has only two chromosomes. We show that chromosome fusions, facilitated by repeat-based holocentromeres,
promoted karyotype evolution and diploidization. Our study thus sheds light on several important aspects of genome architecture
and evolution influenced by centromere organization.
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