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1.Sequenciamento, montagem e anotacao do genoma da
cana-de-acucar variedade SP80-3280

2.Captura da variabilidade genetica de cana a partir de
dados de transcriptoma

3.Desenvolvimento de plataformas para mineracao de
dados genomicos, de expressao e de apoio a edicao do
genoma de cana

4.Desenvolvimento de software para apoiar a edicao do
genoma de cana

5.Redes de co-expressao em cana e sorgo




O melhoramento da cana-de-acucar e seu genoma

SP80-3280 .Saccharum officinarum
7 .S. spontaneum

H57.5028  SP71-1088 S. barberi
/ A A \ @ Natural hybrid
H49-134  pOlYCROSS3  CP53-76 CP55-30 Breeding hybrid

¥ BIOETANOL



O melhoramento da cana-de-acucar e seu genoma

.Saccharum officinarum e HII

SP80-3280 e
RS .S, spontaneum I II
H57-5028 SP71-1088 S' barbe”' e
/ A 3 "\ @ Natural hybrid III
H49-134  pOIYCROSSS | CP53-76 CP55-30 Breeding hybrid L e

POLYCROSS2 H44-3113 ’ ﬂ I I

|
|
|
|
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|
|l

Sforca, 2019; Brandes & Sartoris, 1936; Santchurn, Badaloo, Zhou & Labuschagne, 2019 H !ll

| |Saccharum officinarum
M Saccharum spontaneum

Grivet & Arruda, 2002
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O melhoramento da cana-de-acucar e seu genoma

.Saccharum officinarum L I HI I
ya— S. t " -
@5 soonaneun | Available genome assemblies
/"' A A "\ @ Natural hybrid Ill Assembly Contigs N50 (Kbp) [Size (Mbp)| Genes Technologies Publication
aatiad)  oAverosts (opeses CPS5.30 Breeding hybrid SN Riano-
3 A b N SP80-3280- TruSeq Synthetic | Pachén &
poucnose,g/’l-m-sﬁs Fo6819. NRIN ﬂ II CTBE e S5 il B Long Reads Mattiello,
/" b il I 2017
POOROSS! o2 SP80-3280- TruSeq Synthetic | Souza, et al.,
/ ! | I I IQ/USP 450,608 13.2 4,259 374,774 T R 2019
coza _ ) R570-MTP- \ Garsmeur, et
! > n CIRAD 5,708 116.7 530 41,223 | BAC, PacBio RSII al., 2018
KANSAR R570-STP- \ Garsmeur, et
H CIRAD 211 45,576.6 427 25,316 | BAC, PacBio RSII al. 2018
Fouis CC-01- . : Trujillo-
- TN « 8 1940- 35089 | 34,980.0 904 | 68,260 | PACBIORSILHIC, 1 ) tenegro,
genetic map
m.f b slfloiibon s CENICANA et al., 2021
Sforca, 2019; Brandes & Sartoris, 1936; Santchurn, Badaloo, Zhou & Labuschagne, 2019 H
| |Saccharum officinarum N
M Saccharum spontaneum
Grivet & Arruda, 2002
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1. As nossas primeiras

montagens (draft) do genoma
da SP80-3280




VWhole Genome Shotgun (WGS) Sequencing
\

Cloned genomes Genome

Multiple genomes are sheared
into variable sized segments

Unordered sequenced

| I
|
seqgments
4

Computational automated Contigs
assembly

Resulting overlapping sequence
segments. (The higher the

coverage the better the quality
of the sequencing. Scaffolds Y —————— E——

Overlapping sequence segments

Jenome Consensus. /

e

http://bch709.plantgenomicslab.org/Genome_assembly _annotation/index.html

PacBio HiFi. Error rate ~0.05%

312 Gbp ou ~312x do genoma monoploide, ou 31x each haplofase

IHllumina HiC. Error rate ~ 0.08%

484 Ghp ou ~484x do genoma monoploide, ou 48x each haplofase
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th K-mers
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Genome statist

PaCBiO Hi i, Error rate ~0.05% 312 Gbp ou ~312x do genoma monoploide, ou 31x each haplofase

th K-mers

1CS Wi

GenomeScope Profile

GenomeScope Profile
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Genome statistics with K-mers

PaCBiO HiFi, Error rate ~0.05% 312 Gbp ou ~312x do genoma monoploide, ou 31x each haplofase

GenomeScope Profile
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Assembly Contigs N50 (Kbp) [Size (Mbp)| Genes
SP80-3280-
e 199,028 84| 1,167 | 153078
803380, As métricas de contiguidade sao muito melhores, do
IQ/USP 450,608 13.2 4,259 374,774 . . . .
R570-MTP- que quaisquer das montagens anteriores poliploides
CIRAD 5,708 116.7 530 41,223
R570-STP-
CIRAD 211 | 455766 | 427 | 25316
CC-01-
1940- 35,089 34,980.0 904 68,260
CENICANA
Largest
Contigs|Contigs >| N50 (Kbp) |N50 (Kbp) 8 . |Size (Mbp) Size (Mbp)
ASM contig
>3 Kbp| 50Kbp | >3 Kbp | >50Kbp (Kbp) >3 Kbp | >50Kbp
BO.1 152.5 35.3 198.6 505.6| 4,791.7| 11,322.6 7,877.5
Bl.2 48.5 36.6 211.8 224.7| 3,451.1 6,822.6 6,473.2
B2.p utg| 128.2 29.5 645.0 4,038.1/63,914.8| 11,799.0 8,656.2

Q

/J INGT:
' BIOETANOL
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Assembly Contigs N50 (Kbp) |Size (Mbp)| Genes
SP80-3280-
e 199,028 84| 1,167 | 153078
803380, As métricas de contiguidade sao muito melhores, do
Q/USP 450,608 13.2 | 4259 | 374,774 ) ) ] )
R570-MTP- que quaisquer das montagens anteriores poliploides
AL 5,708 116.7 | 530 | 41,223
R570-STP-
CIRAD 211 | 455766 | 427 | 25316
CC-01-
1940- 35,089 34,980.0 904 68,260
CENICANA
Largest
Contigs|Contigs >| N50 (Kbp) |N50 (Kbp) 8 . |Size (Mbp) Size (Mbp)
ASM contig
>3 Kbp| 50Kbp | >3 Kbp | >50Kbp (Kbp) >3 Kbp | >50Kbp
BO.1 152.5 35.3 198.6 505.6| 4,791.7| 11,322.6 7,877.5
Bl.2 48.5 36.6 211.8 224.7| 3,451.1 6,822.6 6,473.2
B2.p utg| 128.2 29.5 645.0 4,038.1/63,914.8| 11,799.0 8,656.2

Q

/J INGT:
" BIOETANOL
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Assembly Contigs N50 (Kbp) |Size (Mbp)| Genes
SP80-3280-
e 199,028 84| 1,167 | 153078
803380, As métricas de contiguidade sao muito melhores, do
Q/USP 450,608 13.2 | 4259 | 374,774 ) ) ] )
R570-MTP- que quaisquer das montagens anteriores poliploides
AL 5,708 116.7 | 530 | 41,223
R570-STP-
CIRAD 211 | 455766 | 427 | 25316 ‘ : a) l
CC-01- —)
1940- 35,089 34,980.0 904 68,260 A
CENICANA O
Largest
Contigs|Contigs >| N50 (Kbp) |N50 (Kbp) 8 . |Size (Mbp) Size (Mbp)
ASM contig
>3 Kbp| 50Kbp | >3 Kbp | >50Kbp (Kbp) >3 Kbp | >50Kbp
BO.1 152.5 35.3 198.6 505.6| 4,791.7| 11,322.6 7,877.5
Bl.2 48.5 36.6 211.8 224.7| 3,451.1 6,822.6 6,473.2
B2.p utg| 128.2 29.5 645.0 4,038.1/63,914.8| 11,799.0 8,656.2

Q

/J INGT:
" BIOETANOL
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Assembly Contigs N50 (Kbp) [Size (Mbp)| Genes
SP80-3280-
e 199,028 84| 1167 | 153078
803380, As métricas de contiguidade sao muito melhores, do
Q/USP 450,608 13.2 | 4259 | 374,774 ) ) ] )
R570-MTP- que quaisquer das montagens anteriores poliploides
CIRAD 5,708 116.7 530 41,223
R570-STP-
CIRAD 211 | 455766 | 427 | 25316
CC-01-
1940- 35,089 34,980.0 904 68,260
CENICANA
Largest
Contigs|Contigs >| N50 (Kbp) |N50 (Kbp) 8 . |Size (Mbp) Size (Mbp)
ASM contig
>3 Kbp| 50Kbp | >3 Kbp | >50Kbp (Kbp) >3 Kbp | >50Kbp
BO.1 152.5 35.3 198.6 505.6| 4,791.7| 11,322.6 /,877.5
Bl.2 48.5 36.6 211.8 224.7| 3,451.1 6,822.6 6,473.2
B2.p utg| 128.2 29.5 645.0 4,038.1/63,914.8| 11,799.0 8,656.2

J INGT
' BIOETANOL
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Assembly Contigs N50 (Kbp) [Size (Mbp)| Genes
SP80-3280-
TeE 199,028 84| 1167 | 153078
803380, As métricas de contiguidade sao muito melhores, do
Q/USP 450,608 13.2 | 4259 | 374,774 ) ) ] )
R570-MTP- que quaisquer das montagens anteriores poliploides
AL 5,708 116.7 | 530 | 41,223
R570-STP- : :
CIRAD 211 | 455766 | 427 | 25316
CC-01- —
1940- 35,089 34,980.0 904 68,260 \
CENICANA
Largest
Contigs|Contigs >| N50 (Kbp) |N50 (Kbp) 8 . |Size (Mbp) Size (Mbp)
ASM contig
>3 Kbp| 50Kbp | >3 Kbp | >50Kbp (Kbp) >3 Kbp | >50Kbp
BO.1 152.5 35.3 198.6 505.6| 4,791.7| 11,322.6 7,877.5
Bl.2 48.5 36.6 211.8 224.7| 3,451.1 6,822.6 6,473.2
B2.p utg| 128.2 29.5 645.0 4,038.1/63,914.8| 11,799.0 8,656.2

/ INGT
/' BIOETANOL
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Assembly Contigs N50 (Kbp) [Size (Mbp)| Genes
SP80-3280-
CTBE 199,028 8.4 1,167 153,078
SP80-3280-
IQ/USP 450,608 13.2 4,259 374,774
R570-MTP-
CIRAD 5,708 116.7 530 41,223
R570-STP-
CIRAD 211 45,576.6 427 25,316
CC-01-
1940- 35,089 34,980.0 904 68,260
CENICANA

Q

/J INGT:
' BIOETANOL

Sera um cromossomao?

As métricas de contiguidade sao muito melhores, do
que quaisquer das montagens anteriores poliploides

Largest
Contigs|Contigs >| N50 (Kbp) |N50 (Kbp) 8 . |Size (Mbp) Size (Mbp)
ASM contig
>3 Kbp| 50Kbp | >3 Kbp | >50Kbp (Kbp) >3 Kbp | >50Kbp
BO.1 152.5 35.3 198.6 505.6| 4,791.7| 11,322.6 7,877.5
Bl.2 48.5 36.6 211.8 224.7| 3,451.1 6,822.6 6,473.2
B2.p utg| 128.2 29.5 645.0 4,038.1/63,914.8| 11,799.0 8,656.2

Instituto Nacional de Ciéncia e Tecnologia do Bioetanol
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Temos cromossomos
inteiros, mas ainda
nao todas as copias

de cada

cromossomo. A
figura mostra pelo
menos dois copias

inteiras de cada

Cromossomao. SO

mostrei os 11

scaffolds maiores!

9 desses 11
cromossomos tem
milhares de
repeticoes
teloméricas em pelo
menos uma dos
pontas!

Work in progress!

Comparison against S.
spontaneum full genome (32
chromosomes)

INCT &
BIOETANOL




Anotacao estrutural (previsao de genes) na montagem B2.p_utg
Avaliacao

Na avaliacdo das anotagdes, estabelecemos dois critérios importantes relacionados a presenca e a semelhanca dos genes BUSCO (4896 em total), que sdo genes conservados e
geralmente encontrados em uma Unica copia nos genomas de Poales. Os critérios sdo 0s seguintes:
1.Presenca de Genes BUSCO: Verificar se os genes BUSCO estéo presentes nas anotacdes. Isso implica que a anotacao deve incluir esses genes conservados, o que é crucial para
garantir a integridade da anotacao genomica.
2.Porcentagem de Genes BUSCO Semelhante ou Maior que nos Genomas de Comparacao: Comparar a porcentagem de genes BUSCO presentes nas anotagcdes com a porcentagem
de genes BUSCO encontrados no genoma de referéncia. O ideal é que a porcentagem seja igual ou maior nas anotacdes, indicando que a anotacao esta em conformidade com a
expectativa de conservacao desses genes em Poales.

y [
. Total de genes Numero de genes Numero de genes o t t 7
L FLTR U G preditos completos (%) duplicados (%) q u e e I m po r a n e ®
1Q/USP GENOME 1.A montagem B2.p_utg e suas previsdes de genes destacam-se como
(2019) 373869 4416 (90.19) 3511(71.71) a representacao mais precisa do conteiudo genético do SP80-3280,
com uma notavel margem de superioridade com as montagens
CTBE GENOME (2017) 153078 3704 (75.66) 1545 (31.56) S N
2. Tanto o GALBA quanto o BRAKER3 sé&o capazes de recuperar a
maioria dos genes esperados (um conjunto avaliado de 4.896 genes).
B2.p_utg GENOME NA 4887 (99.82) 4863 (99.33) S E
No entanto, o BRAKER3 se destaca por seu maior éxito na
recuperacao de versOes alélicas, o0 que explica a significativa
B2.p_utg GALBA 722191 4862 (99.3) 2501 (51.1) . . ..
porcentagem de genes duplicados identificados.
3.Essa montagem esta pronta para ser explorada por nossos parceiros.
B2.p_utg BRAKER3 257198 4663 (95.2) 4525 (92.4)

BIOETANOL
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Anotacao estrutural (previsao de genes) na montagem B2.p_utg
Avaliacao - Numero de alelos BRAKER3

Bh
MNumberAlleles

40

1.Dado que a previsdao de genes com BRAKER3 tem
sucesso na identificacao de uma proporcao significativa
de duplicatas, que correspondem a alelos, a figura a
esquerda ilustra a relacdo entre o numero de alelos e o
nimero de genes. Como pode ser visto, a maioria dos
genes é encontrada com 10 ou 11 alelos, o que se alinha
com a possivel ploidia desse cultivar.

Instituto Nacional de Ciéncia e Tecnologia do Bioetanol

Centro de Pesquisa e Inovacao de Gases de Efeito Estufa gCE




Estamos proximos a ter a primeira

sequencia de um genoma de uma

variedade comercial brasileira
(hibrido) de cana em escala
cromossomica e poliploide!




2. Capturando a variabilidade
genetica da cultura a partir de
dados publicos de

transcriptoma




Do we have a complete sugarcane
genome yet?

R570-STP-CIRAD
(15243)

R570-BACS-CIRAD CC011940-CENICANA
(26105)

5P80-3280-CTBE
(44593)

INCT
¥ BIOETANOL



Do we have a complete sugarcane
genome yet?

R570-STP-CIRAD
(15245)

A resposta € nao, e talvez a gente nao
vai ter um genoma completo, na forma
de um genoma de uma unica variedade!

R570-BACS-CIRAD CC011940-CENICANA
(26105)

5P80-3280-CTBE
(44593)

J INGT
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Do we have a complete sugarcane
genome yet?

R570-STP-CIRAD
(15245)

A resposta e nao, e talvez a gente nao
vai ter um genoma completo, na forma
de um genoma de uma unica variedade!

R570-BACS-CIRAD CC011940-CENICANA
(26105)

Diferentes
individuos/variedades/populacoes de
uma cultura/especies tem regioes do

genoma exclusivas, ou compartilhadas
com alguns outros poucos.

5P80-3280-CTBE
(44593)

Instituto Nacional de Ciéncia e Tecnologia do Bioetanol

Centro de Pesquisa e Inovacao de Gases de Efeito Estufa i:ii'—E;'CE




Do we have a complete sugarcane
genome yet?

R570-STP-CIRAD
(15243)

A resposta e nao, e talvez a gente nao
vai ter um genoma completo, na forma
de um genoma de uma unica variedade!

R570-BACS-CIRAD CC011940-CENICANA
(26105)

Diferentes
individuos/variedades/populacoes de
uma cultura/especies tem regioes do

genoma exclusivas, ou compartilhadas
com alguns outros poucos.

Avaliamos isso em cana explorando
SP80-3280-CTEE
(44553) dados publicos de transcriptomica

Instituto Nacional de Ciéncia e Tecnologia do Bioetanol '

Centro de Pesquisa e Inovagio de Gases de Efeito Estufa
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Temos montagens de
transcriptomas de 48 variedades de
cana-de-acucar de diferentes
lugares ao redor do mundo
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Complete BUSCOs Sugarcane Transcripts Sorghum transcript Mapping rate

present in Sorghum present in Sugarcane
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Temos montagens de
transcriptomas de 48 variedades de
cana-de-acucar de diferentes
lugares ao redor do mundo

1001
80{ [
- s
= - i b
S = ‘| . ’
E * b J 1 o*
60 2 I.—.l * Y
had ®
. o oFe
| 1
o, !
¢ -
40 . T

Complete BUSCOs Sugarcane Transcripts Sorghum transcript
present in Sorghum present in Sugarcane

Mapping rate

/

g INCT

QA

' BIOETANOL

Numero de Grupos

160000 -

140000 A

120000 ~

100000 -

80000 -

60000 -

40000 -~

20000 -

Pan-transcriptoma da cana-de-
acucar

Classificagao
@ pan-transcriptoma i = !‘.."""'..-.'ic
@ core-transcriptoma i B t“‘ , 4 ,! = 4 $d 3

-1:§}l!, $9:°3
e 38T FSTS o 'l‘.:
1 theges? izt |
. "-1".“'.-..
.""; N r: o

* o * o * 4 § @

« Le¥ilg .

. ." .';.l' H

i':t.’:t‘.

" .:'o.-

!. ."-o

SETFL K

-:i"' s

e 3

=
o'.f
1%

""'.."...l.....'il....'..... ---------------

|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

1 2 3 45 6 7 8 910111213 14151617 1819 202122 2324 2526 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47
Numero de Gendtipos

~5 milhoes de transcritos (protein-coding) em

153.000 grupos
E 0s ncRNAS?




Temos montagens de
transcriptomas de 48 variedades de
cana-de-acucar de diferentes
lugares ao redor do mundo
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Numero de Gendtipos

~5 milhoes de transcritos (protein-coding) em

Montagens e grupos disponiveis https://figshare.com/projects/Sugarcane_Pan-transcriptome/130586

~400K grupos
E 0Ss ncRNAS?



3. Desenvolvimento de
plataformas para mineracao
de dados genomicos e de

expressao




Explorando dados de ESTs (SUCEST, anos 2000) para identificar genes com padroes
de expressao de interesse
I

i

ISRSKACHACICAA PN DII P **‘@ RAXAN P DD PR N RIP DS

SCUTLR1037C12.g

10D

1 -
1 - ‘
1_

IS PETPIIE &ﬁeﬂﬁeﬂqﬁm TP I FPEI TR DO IIERT

—

Counts per million - Log10

Re-aproveitando dados antigos

https://bces.shinyapps.io/ESTs_App/
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CoNekT Bioenergy ou CaneMine  http://conekt.cena.usp.br:82/conekt/

Incluindo dados publicos de espécies de importancia em o
bioenergia, como Setaria spp, Sorghum, Brachypodium,
arroz, milho, e cana-de-acucar (genomas e transcriptomas)

e Identificacao facilitada de grupos de I I ‘ I I I I I . I I I
~ A -10.998 -

800

600

TPM

{1 \N—_- genes com padroes de expressao R I s B AR R
““e -..Coming soon:
e, e 48 transcriptomas de cana-de- A A N T T R

s T - acucar Visualizagao de perfis de expressao de conjuntos de
« O genoma da SP80-3280 genes. ldentificacao de padroes de expressao
o « Andlise de promotores de genes especificos em condi¢oes de interesse.
» Categorizacao dos genes envolvidos  a partir de um gene numa espécie, pode encontrar seu

no metabollismo da parede celular ortologo huma outra espécie
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http://conekt.cena.usp.br:82/conekt/

4. Desenvolvimento de

software para apoiar a
edicao do genoma de cana

Colaboracao com Prof. Menossi, UNICAMP




Introns no gene da Cas9

Foi comprovado em Arabidopsis que a inclusao de introns da espécie alvo no
gene Cas9 aumenta a taxa de sucesos de edicao de genoma

A. Genome Engineering With Cas9 Nuclease

Insertion/ \
delation
J N S ———
e — i ——
Mew DNA Mew DMNA
Non-homaologous Homology direcled
end joining (NHEJ) repair (HOR)

Construto CRISPR/Cas
’ \ B B BN
Exon Intron

Quais introns usar?
Desenvolvendo um software para selecionar

Genoma

Quantidade de genes 153.078
que codificam proteinas

374.774

527.852

Quantidade total 229.857 666.962 896.819
de introns

https://international.neb.com/tools-and-resources/feature-articles/crispr-cas9-and-targeted-genome-editing-a-new-era-in-molecular-biology

/




Explorando informacao genomica para identificar introns de cana que ajudem a
aumentar a taxa de edicao de genoma

Splicing IME

(Intron-Mediated enhancement)

o<

Predicdo do ~ Baixa indicagdo de SJ com Alta Semelhanca
) o] e formacgdo de expressao ?
sitio de splicing Moo nd&rs com /IME-like

estdvel iIntrons
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4. Redes de co-expressao em
cana e sorgo




Pan-transcritomas, redes de co-expressao comparativas

Redes de co-
. expressao -
Pan transcriptoma Comparacao das
explorando dados
Cana . redes das duas
Sorgo publicos de especies
5 acumulo de fibra e P
acucar
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Conclusoes

Estamos proximos a ter sequencias de cromossomos de
telomero até telomero de uma varidade comercial de cana-de-
acucar, i.e., podemos enfrentar genomas poliploides e gerar
montagens de altisima qualidade.

Temos plataformas que podem ajudar na mineracao de dados
genomicos e d expressao para identificar alvos para estudos de
fisiologia e de edicao de genoma.
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O maior contig
montado até o
momento corresponde
ao chromossomo 4 de
S. officinarum e S.
spontaneum quase
interiro. E reparem,
ainda nao realizamos o
passo de scaffolding!

INCT &
BIOETANOL

The largest contig (63.9Mbp) vs
S. spontaneum chromosome 4
(76 Mbp - 82Mbp)

The largest contigs (63.9Mbp) vs
S. officinarum chromosome 4
(65Mbp - 114Mbp)




Nos contigs "menores”
também conseguimos
recuperar regiones
sintenicas aos
chromosomos das
especies parentais.

r ozl

L

Rt
1+008%8
E::lgauuﬁﬁ“

v el el e

montagem da SP80-3
€ uma montagem
oliploide!

1
CM010686.1
Target
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O melhoramento da cana-de-acucar e seu genoma

Do we have a complete sugarcane
H“ genome yet?

SP80-3280 .Saccharum officinarum e L L
s @ s. spontaneum

R570-STP-CIRAD
(15245)

H57-5028 SP71-1088 S' barbe”' e ———
/' A b "\ @ natural hybrid III
Pasiiedl)  oficRosss (cRssie CP55-30 Breeding hybrid NiSISISISISISISISININ
RIRINIRIBIRINIRININL
R57T0-BACS-CIRAD CC011940-CENICANA
SININIRININISIS (19145) (26105)

|

S5PED-3280-CTEE

(56581) (44593)




Mas...

O que € a montagem de
genoma?




VWhole Genome Shotgun (WGS) Sequencing
N

Cloned genomes

Multiple genomes are sheared
into variable sized segments

Unordered sequenced
segments

Computational automated
assembly

Resulting overlapping sequence
segments. (The higher the
coverage the better the quality
of the sequencing.

Overlapping sequence segments
\ genome Consensus. /

http://bch709.plantgenomicslab.org/Genome_assembly _annotation/index.html
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VWhole Genome Shotgun (WGS) Sequencing

e

ATGTTCLGATTAGGAAA

R

Cloned genomes

Multiple genomes are sheared
into variable sized segments

Unordered sequenced
segments

Computational automated
assembly

Resulting overlapping sequence
segments. (The higher the
coverage the better the quality
of the sequencing.

Overlapping sequence segments

Jenome Consensus. /

http://bch709.plantgenomicslab.org/Genome_assembly _annotation/index.html
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Genome

Reads

Contigs

Scaffolds
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VWhole Genome Shotgun (WGS) Sequencing

R

Cloned genomes

Multiple genomes are sheared
into variable sized segments

Unordered sequenced
segments

Computational automated
assembly

Resulting overlapping sequence
segments. (The higher the
coverage the better the quality
of the sequencing.

Overlapping sequence segments
\ genome Consensus. /

http://bch709.plantgenomicslab.org/Genome_assembly _annotation/index.html

Genome

Reads

Contigs

Scaffolds
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VWhole Genome Shotgun (WGS) Sequencing
N

Cloned genomes Genome

Multiple genomes are sheared
into variable sized segments

Unordered sequenced

— —
—
segments
¥

Computational automated Contigs
assembly

Resulting overlapping sequence
segments. (The higher the

coverage the better the quality
of the sequencing. Scaffolds Y —————— E——

Overlapping sequence segments

Jenome Consensus. /

http://bch709.plantgenomicslab.org/Genome_assembly _annotation/index.html

PacBio HiFi. Error rate ~0.05%

312 Gbp ou ~312x do genoma monoploide, ou 31x each haplofase

INCT
BIOETANOL




