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L’albero della pesca (Prunus persica), originario della
Cina, é coltivato da almeno 4000 anni. E stato introdot-
to in Europa attraverso la Persia seguendo la via della
seta nel primo secolo avanti Cristo [1]. Il sequenziamen-
to del suo patrimonio genetico € stato promosso
dall’Ttalia nel 2005 grazie all’iniziativa di Francesco Sa-
laminit. La spinta decisiva per portare a termine il lavo-
ro si ebbe pero nel 2008, quando, attorno al progetto
italiano Drupomics, coordinato dal Consiglio per la ri-
cerca e la sperimentazione in agricoltura (Cra) e finan-
ziato dal Ministero per le politiche agricole, alimentari e
forestali (Mipaaf) con 2,58 milioni di euro, si costitui un
consorzio internazionale The international peach ge-
nome initiative (Ipgi) a guida congiunta Italia-Usa. A
sancire la paternita made in Italy del progetto, che vede
la partecipazione anche di cileni, americani, spagnoli e
francesi, ¢ I'attivita di coordinamento del consorzio con
il Cra di Roma, il Parco tecnologico padano di Lodi,
I'Istituto di genomica applicata e I'Universita degli Studi
di Udine, affiancati da ricercatori americani. A rendere
interessante il genoma del pesco é il fatto che, con 1,6
milioni di tonnellate all’anno, 1'Italia ¢ il secondo pro-
duttore mondiale dopo la Cina. Inoltre, il pesco rappre-
senta una specie modello per le piante arboree da frutto
e per l'intera famiglia delle Rosaceae, che comprende
molte altre specie coltivate quali il melo, la fragola, il
lampone, il ciliegio, I'albicocco. Il genoma del pesco,
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La scelta della tecnica Sanger

ha permesso di ottenere una sequenza
di elevata qualita e di grande rilevanza
per la ricerca in frutticoltura.

composto da poco meno di 230 milioni di nucleotidi
(MD), e piu piccolo rispetto a quello di altre Rosaceae
(per esempio il melo circa 700 Mb). Ulteriori caratteri-
stiche che rendono la specie ideale per lo studio sono il
breve periodo giovanile, ridotto quasi a una sola vegeta-
zione, la riproduzione autogama, per cui non richiede
varieta impollinatrici (I'impollinazione ¢ entomofila,
operata dalle api e da altri insetti) e 'ampia disponibili-
ta di materiali come mappe genetiche e fisiche e indivi-

dui doppi aploidi, ossia completamente omozigoti.

Metodi

Il sequenziamento del pesco € stato condotto su un in-
dividuo doppio aploide della cultivar ‘Lovell’ (PLova-
2N), omozigote a tutti i loci. Come metodologia di se-
quenziamento € stata adottata la tecnica Sanger, costosa
ma capace di ottenere sequenze di maggiore qualita ri-
spetto alle metodiche di nuova generazione. Il sequen-
ziamento Sanger fornisce, infatti, vantaggi in termini di
accuratezza e di lunghezza delle sequenze (800 vs 100-
500 bp a seconda del metodo). Le sequenze sono state
assemblate con il software Arachne [3] e successiva-
mente ricondotte alla loro collocazione cromosomica
mediante l'utilizzo di diverse mappe genetiche [4, 5, 6,
7]. L’analisi della variabilita intra e interspecifica é stata
condotta su diverse accessioni di pesco e specie affini
utilizzando un metodo di sequenziamento massivo sulla
piattaforma Illumina. L’iniziale annotazione funzionale
del genoma e stata condotta con strumenti bioinforma-
tici e successivamente raffinata manualmente per un
sotto-set di geni candidati per i processi di maturazione
e caratteri di qualita del frutto.
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La sequenza

La sequenza ottenuta é risultata di alta qualita (99,96%
di accuratezza), poco frammentata (i 230 milioni di basi
del Dna del pesco, un terzo di quelle del melo e un terzo
di quelle dell'uomo, sono racchiusi in 202 macromole-
cole o scaffold), completamente ancorata ai cromosomi
(il 99,3% della sequenza nella versione aggiornata ha
una collocazione sugli 8 cromosomi della specie) e o-
rientata (97,9%). Scelte cruciali ai fini della qualita della
sequenza sono state I'utilizzo di un individuo comple-
tamente omozigote (questo consente di annullare la di-
versita allelica intra individuo che rende difficoltose le
operazioni di assemblaggio) e ’adozione della metodo-
logia Sanger.

Gli elementi genetici

Grazie a questo studio sono stati identificati 27.852 ge-
ni, un numero molto simile a quello trovato per il ge-
noma umano. Di questi, 672 geni — coinvolti nel con-
trollo di importanti caratteri di qualita (maturazione,
aroma, contenuto zuccherino e in pigmenti, forma della
pianta e del frutto) — sono stati studiati in profondita e
hanno consentito di mettere in evidenza alcune peculia-
rita delle drupacee (formazione del nocciolo) e delle ro-
sacee (metabolismo del sorbitolo). Inoltre, sono state
individuate le sequenze ripetute e mobili (trasposoni),
che costituiscono il 29% circa del genoma della specie, e
diversi Rna non codificanti come, per esempio, i mi-
croRna.

Diversita genetica e domesticazione

Sono state inoltre individuate sul Dna un milione di va-
rianti genetiche (marcatori molecolari Single nucleotide
polymorphism, Snp) che hanno consentito di ricostrui-
re la storia evolutiva della specie. Il confronto della va-
riabilita tra accessioni orientali e occidentali di pesco e
specie selvatiche affini ha permesso di evidenziare in-
fatti due momenti principali per la diversificazione del
Dna attuale della pianta, eventi che hanno portato a una
perdita considerevole della biodiversita (colli di botti-
glia, bottlenecks): il primo legato alla domesticazione
originaria, avvenuta in Cina circa 4-5000 anni fa, segui-
ta da una seconda perdita di variabilita durante la di-
spersione verso occidente attraverso la Persia e la re-
cente e intensa attivita di miglioramento genetico (bre-
eding). Questa perdita di variabilita ha portato alla fis-
sazione di aplotipi (una serie di alleli trasmessi in bloc-
co) che si estendono per lunghi tratti cromosomici.

L’evoluzione del genoma

L’analisi comparativa con altre specie sequenziate (vite,
melo, pioppo) ha messo in evidenza che il pesco condi-
vide con le altre dicotiledoni una esaploidizzazione anti-
ca del genoma avvenuta in un comune progenitore, cau-
sata dalla fusione di tre genomi ancestrali e seguita dal-
la loro diploidizzazione (duplicazione del numero cro-
mosomico) avvenuta in tre diversi cicli occorsi centinaia
di milioni di anni fa (cosi come evidenziato nella vite
[8]). Al contrario di altre specie come il melo [9] e il
pioppo [10], il pesco non ha subito duplicazioni recenti
del genoma. Il genoma del pesco (e delle Rosaceae),
contrariamente a quello della vite, € andato incontro
invece a successivi riarrangiamenti del materiale gene-
tico come fusioni e rotture tra i cromosomi derivanti
dall’ancestrale comune delle dicotiledoni.

I geni e i marcatori molecolari individuati renderanno
possibile la selezione di varieta migliorate nelle loro ca-
ratteristiche qualitative e nelle proprieta nutraceutiche,
nonché dotate di maggiore adattabilita ai cambiamenti
climatici e resistenza ai parassiti. Il tutto con minori co-
sti e in tempi pit brevi.

Un aspetto interessante delle specie appartenenti alla
famiglia delle Rosaceae, di cui il pesco fa parte, &€ quello
di associare a un genoma relativamente piccolo una
grande variabilita di forme sia nell’habitus vegetativo (si
passa dalla forma erbacea, alla cespugliosa, arbustiva e
arborea), sia nel tipo di frutto (acheni della fragola, po-
mi del melo, drupe del pesco e bacche del lampone).
Ora che si dispone del genoma non solo del pesco [2],
ma anche del melo [9], del pero [11] e della fragola [12]
¢ possibile capire quali siano i geni che controllano que-
sti caratteri. Sara inoltre possibile rinvigorire la ridotta
variabilita della specie coltivata attraverso l'introgres-
sione mirata di caratteri genetici importanti come, per
esempio, la resistenza alle malattie, presenti nelle spe-
cie selvatiche affini (per esempio P. davidiana e P. kan-
suensis) e di cui la specie coltivata ¢ carente.

La sequenza, grazie alla sua accuratezza e completezza,
potra fungere da valido riferimento per la ricostruzione
dei genomi di altre importanti specie sia all'interno che
all’esterno della famiglia. Per esempio, studi preliminari
hanno consentito di utilizzare la sequenza del pesco
come riferimento per la ricostruzione di genomi di spe-
cie al di fuori della famiglia (Cannabis,
http://genomevolution.org/wiki/index.php/Pseudoasse

mbly).
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Il genoma del pesco ¢ accessibile e scaricabile ai seguen-
ti indirizzi internet:
www.phytozome.net/peach

http://www.rosaceae.org/species/prunus persica/geno

me V1.0
http://services.appliedgenomics.org/fgb2/iga/prunus

public/gbrowse/prunus public/
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