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Introducao Resultados

A cana-de-acucar (Saccharum spp.) € uma graminea C4 com genoma altamente complexo Completude das anotacoes de cultivares com Compleasm.
devido a domesticagao e cruzamentos entre especies como S. officinarum e S. spontaneum, 9875  08.5%  98.9%
as variedades modernas sao hibridos interespecificos, poliploides e aneuploides, com
genomas estimados em >10 Gbp e numero variavel de cromossomos (2n = 100-130), o que
dificulta o sequenciamento e a anotacao génica.

O avanco de pipelines automatizadas, como o GALBA, possibilita anotacao gendmica,
fornecendo subsidios para analises comparativas entre especies e hibridos.
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A linhagem e a organizacao esquematica do genoma hibrido SP80-3280.
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Caracteristicas genomicas das cultivares de cana-de-acucar.
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Cromossomica |
SP80-3280 UL AP85-441 (2018) CromossOmica 4x = 32 Cromossomos 422 .6k

GXS87-16 (2018) Contig - 462.7k
Fusoes

Cromossdmicas Np-X (2022) Cromossbmica 4x = 40 Cromossomos 354.9k

LA-Purple (2021) Cromossomica 8x = 80 Cromossomos 721.0k

x =10 pseudo

CC01-1940 (2021) Cromossomica
Cromossomos

190.1k

(Modificado de SFORCA, 2019.)
6Xx = 56 pseudo

KK3 (2023) Cromossomica
Cromossomaos

905.9k

R570 (2024) Cromossomica 12X = 114 Cromossomos 1.048M
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National Library of Medicine Biolosia Computacional $P80-3280 (2024) Cromoccsmics | 10x=104 pseudo

National Center for Biotechnology Information m el e e de Sistemas Cromossormos 2.107M

Evolucao das meétricas genomicas da hibrido SP80-3280 ao
longo dos anos.
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MMseqs2 _ _ C en ~
(Many-against-Many sequence searching) O pipeline GALBA demonstrou alta eficiéncia na anotacao de

a 100% de indentidade miniprot genomas complexos. No entanto, a qualidade do sequenciamento,

da montagem genOmica e a inclusao de dados transcricionais sao

‘ fatores determinantes para a completude e a acuracia das

GALBA miniprothint anotacdes. Os resultados obtidos fornecem uma base solida para

V10411 analises genOmicas comparativas e para programas de
melhoramento genético da cana-de-acucar.
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(dataset liliopsida_odb10) (BRUNA et al., 2023). Agradecimento ao MSc. Felipe Vaz Peres pelos transcriptomas de Saccharum spp. e do hibrido SP80-3280.
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