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I. Kurzbeschreibung der Projektfragestellungen  

 Im Rahmen des GABI RYE Express Projektes wurde einen grosse Anzahl von Roggen 
ESTs mittels NGS Technologie aus verschiedenen Kultivaren sequenziert. Diese Resourcen 
dienten dazu kultivarspezifische assemblies durchzuführen, genomische Variationen -SNPs, 
InDels- zu detektieren und eine transcriptomics Resource für Roggen zu entwickeln. Diese 
Ressource sollte zu u.a. zum Design eines oligobasierenden Roggengenotypisierungs 
Arrays verwendet wurden (siehe Berichte der Teilvorhaben A &  B). Spezifische Aufgabe 
des Teilprojektes C war es diese genomweiten Transkriptomdaten in den Kontext mit 
anderen genomischen Referenzen aus den Gräsern und Triticeaen zu stellen. Dazu sollten 
mehrere Arbeitskomponeneten und –pakete beigesteuerte werden: 
 (a) die Entwicklung geeigneter genomischer Referenzen und dem Aufbau entsprechender 
Datenbankreferenzierungssysteme sowie  
(b) die Entwicklung geeigneter und nutzerfreundlicher Visualisierungssysteme zur 
Darstellung dieser Daten und schliesslich 
(c) die Darstellung und Konzeption einer integrativen Darstellung von genomischen 
Roggendaten im Kontext mit Referenzgenomen und unter Einbeziehung integrativer 
Ansätze.  
Zu Beginn des Vorhabens war öffentlich nur ein kleiner Datensatz öffentlich verfügbarer 
Roggensequenzen vorhanden (rund 10000 EST Sequenzdaten). Untersuchungen im 
Rahmen des Projektes zeigten jedoch dass diese Resource hochgradig kontaminiert war 
und zu rund 2/3 tatsächlich aus Weizensequenzen bestand. Folglich war der tatsächlich 
verfügbare Datensatz nochmals deutlich geringer und die im Rahmen des Projektes 
generierten, stukturierten und analysierten Daten umso wertvoller.  

 




