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Obiettivi previsti dalla scheda di ricerca per il 2012

WP1, Genetica, genomica ed innovazione varietale

Attivita 1: Caratterizzazione molecolare delle varieta di riso italiano:
Carnaroli, Arborio, Vialone nano, Volano, Balilla, Gigante Vercelli

tramite sequenziamento con strumento lllumina Genome analyzer
GAIIx;

Attivita 2: Inizio della analisi bioinformatica dei dati di sequenza;

Attivita 4: realizzazione di incroci tra varieta nazionali ed
ottenimento, tramite SSD, di 4 popolazioni sperimentali di tipo RIL
segreganti per diversi caratteri;

Attivita 5: Introgressione di geni di resistenza a Pyricularia grisea in
linee/varieta suscettibili tramite selezione assistita da marcatori
molecolari




Risultati raggiunti (1)

Attivita 1: Sequenziamento di nuova generazione per scoprire la base della qualita
e di altri caratteri in sei varieta di riso italiane (collaborazione PTP)

Conten
. .| Altezza UE
Varieta Origi ianta(c Classific uto ilioni di
ne p _ amilosi 13-25 milioni di
m) | azione |~ sequenze ottenute
Arborio ITA 101,1 Lungo A 17,8
Gigante
: ITA
Vercelli 105,5 Lungo A | 23,05
Vialone nano| ITA 107,2 Medio 22,8
Volano ITA 103,6 Lungo A 17,4
Balilla ITA 88,0 Tondo 18,53
Carnaroli ITA 114,0 Lungo A 22,1
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Risultati raggiunti (2)

Migliaia di geni differenzialmente espressi sono stati identificati tramite confronto
bilaterale
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Scopo principale: analisi della espressione di geni della qualita, come contenuto di
amilosio, contenuto proteico etc




ESEMPIO 1: Il gene Granule Bound Starch Synthase | € piu espresso nelle varieta ad alto amilosio (Gigante
Vercelli, Carnaroli e Vialone nano) rispetto alle altre (Volano, Balilla e Arborio)
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ESEMPIO 2: La analisi di tutti
i geni implicati nel’accumulo
di amido evidenzia differenze
di espressione nelle sei
varieta di riso




ESEMPIO 3: Analisi dei geni delle proteine di riserva ha evidenziato notevole variazioni nella espressione
(es geni per la sintesi delle prolamine sono 500 volte piu espressi in Gigante Vercelli, Arborio, Volano
rispetto a Carnaroli, Vialone Nano)
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LOC_0s01g63810 — starch binding domain containing protein, putative, expressed
" LOC 0s03g04770 — beta-amylase, putaive, expressed
g LOC 0s5928480 — PROLM 1 - Prolamin pracursor, expressed

LOG 0s10g32810 — beta-amylass putaive, expressed
LOG 0807647120 — beta-amylass, putaive, exprassed
[ ] 0| L0C 0502525950 — gl putafie, sprassed
LOG_ 0205909500 — hexokinase, putafive, exprassad
LOG_ 020355740 — SSA4 - 25 aburin sesd sorags family protein precursar, sxprassad
LOG_0s12g17030 — PROLMAA - Pralamin precursoe, exprassed
LOG_ 0205926350 — PROLIM - Prolamin precursor, sxprassed
LOG_ 020526770 — PROLMIA - Pralamin pracursoe, expressed
LOG_ 020526720 — PROLMIG - Pralamin precursor, expressed
LOG_ 020526750 — PROLMIT - Prolamin precursor, sxpressed
LOG_0s07g1 1310 — LTPLIES - Projease i TP famiy re—
| LOG_0s01g32770 - DUFZ80 domain confaining profein, puiaive, exprassed
LOG_ 0503954734 — SSA3 - 28 alburmin seed siorage family profein precursar
LOGC_0s07g11910 — PROLM2U - Prolamin pracursar, expressed
LOG 020711900 — PROLMIA - Pralamin precursor, putatve, exgressed
LOG_ 020711920 — PROLM22 - Pralamin pracurso, expressed
LOG_ 02053400 — basic 7S globulin pracursor, putaive, expressad
LOG_ 0203933080 — DUF250 domain ooniaining prasein, putaive, expressad
LOG_Osii2q15178 — glutelin, putafve, exprassed
LOG_ 0207935940 — beta-amylass, putaive
LOG 012543430 — haumatin, putafve, sxpressad
LOG 0302552710 — alpha-amyfass precursor, puiafive, expressed
LOG 0305626240 — PROLMI - Protaumin precursor, sxpressed
LOG 0205926630 — PROLMIS - Prolamin precursor, putafive, exprassad
LOG_ 0205926480 — PROLMIZ - Prolamin precursor, putafive, exprassad
LOG_ 0205926440 — PROLMIQ - Prolamin precursar, putafive
LOG_ 0205926430 — PROLMI - Pralamin pracursor, expressed
LOG_ 0205931110 hexokinase, putafive, exprasssd
LOG_ 0201949550 — resioulon domain coniaining profsn, putzfve.
LOG_ 0202952700 — alpha-amylass precursor, puiaive, expressad
LOG_ 0207935880 — beta-amylass, pulaive, expressed
LOC_ 0201903890 — DUF260 damain oonaining prajein, pulaive, expressad
LOG_ 050170700 — conserved hypotetcal protsin
LOC_ 001933630 — ghuelin, puiaive
LOG_0s08g38910 — alpha-amylase precursor, putafve, expressed
LOG 0s08931080 — PROLMR3 - Pralamin precursor, expeessed
LOG 008937380 — glucose-8-phasphate isomerase, putaive, expressed
LOG 0s08902040 — late embryogenesis abundani group 1, putaive, expressad
LOG 00215189 — glutelin, puiaive, exprassad
LOG 085926400 — prolamin precursor, putafive, expresesd
LOG 0505928820 — PROLMIA - Prolarin pracursor, putafve, expressad
LOG Os12517010 — PROLM2 - Prolamin precursa, expressed
LOG Os1216880 — PROLM2T - Pralamin pracursar, expressed
LOG 0208904200 — starch synihass, putafve, exprassed
LOG_ 0208909230 — starch gynihass I, putaive, expressad
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Risultati raggiunti (4)

Attivita 4: ottenimento di popolazioni sperimentali di tipo RIL segreganti per diversi caratteri
n ——

Le popolazioni RILs sviluppate sono in F7:

Venere x Vialone Nano: 172 linee
Asia x Maratelli: 140 linee
Augusto x Vialone Nano: 180 linee

Gigante Vercelli x Maratelli: 180 linee

Attivita 5: Introgressione di geni di resistenza al brusone tramite MAS

CROSS BLAST RESISTANCE NUMBER OF PLANTS HOMOZYGOUS RESISTANT
GENE TESTED WITH MAS PLANTS IDENTIFIED
Fukunishiki x Baldo Piz 49 11
Li F4 igoti Fukunishiki x Carnaroli Piz 12 3
Inee orr302|go l RIL260 x Carnaroli Pi5 32 15
per geni Pi ["RiL260 x Arborio Pi5 33 8
identificate RIL260 x Volano PI5 14 8
RIL260 x Arborio Pi5 8 0
C101LAC x Carnaroli Pil 12 0
Jefferson x Creso Piz 19 3
Kanto51 x Balilla Pik 26 4
Saber x Eurosis Pib 26 5
TOTAL 231 57




Risultati raggiunti (5)
Condotti 23 incroci per piramidare i geni di resistenza; in Tabella sono riportati a titolo
esemplificativo 5 incroci condotti per accumulare i geni Piz e Pi5

Pedigreeline F4 Pedigreeline F4 Pyramided genes
Fuk unishiki x Baldo X RL260x Arborio Piz + Pi5
Fuk unishiki x Baldo X RL260 x Carnaroli Piz + Pi5
RL260 x Volano 4 Fukunishiki x Baldo Pi5s +Piz
Fukunishiki x Carnaroli 4 RL260 x Carnarali Pi5s +Piz
Fukunishiki x Baldo X RL260 x Carnarali Pi5s +Piz
w——ssi | Chr. 4, RM5473 Eseguiti 63 nuovi incroci per la
89— RMES1 ; ; ; ' Di At
Chr. 1, RM302 ol | LOD introduzione di geni Pi nelle varieta
251~ |~ RM16483 score:16.19 . TR . .
LOD N Italiane suscettibili; alcuni esempi
00 RS score:13.58 ai—riee | Rsq: 32.7 %
5:2_,‘:\_\;{, RI 10380 41471 |~ R0t LOD Crosses Resistance genes
1.5 /7 RM1160 qu: 25.9% R 1177 R Saber x Carnaroli Pib
Eg-\\;ﬁg Emﬁue LO sa1—TRMem3 O T Saber x Vialone narno Pib
18.8 [ RM11188 - LDM RATTTRMEE L Saber x Baldo Pib
%g-g:’_‘:ﬁ Emggra s q .2 843~ RMBSG7 \ Saber x Onice Pib
3.1~ RM488 ‘ g1 Katy x Carnaroli Pita2
w3 Emggg"' { e / Katy x Vialone nano Pita2
490~ 1 5
510~ RMHD81 I 1128~ RM1386 Katy x Baldo Pita2
602~ |- RM3362 &) & g‘ Katy x Onice Pitaz
g;';/:\\ Emgg;g = — 1287 —T RM3288 Kanto51 x cCarnaroli Prk
staﬁ—\t RM302 == 1413~ gmgﬁg ] Kanto51 x Vialone nano | Prk
A~ RMS501 2 154~ -
;;3_{%\ RM-‘#BB E; ] - 150.0__5__ RMM?P a :_ — Kaﬂf05] P g Ba/-da PI-/(
8247\ RMs388  © gg_\ g:’gggs “ Kanto51 x Onice Pik
85.6:;’ ‘-.t Em;;g? o 1538 _\RMSSUG J Kusabue x Carnaroli Pirk
210 = 16887 > RMI272 , Kusabue x Vialone nano | Prik
2° Kusabue x Baldo Pirk
o . . V24 o -
Importanza del “pyramiding” per Kusabue x Onice Pik
] . Bala x carnaroli Pr33
una resistenzaefficaceedurevole: —  "Bala x Vialone nano Pi33
) . . . . Bala x Baldo Pr33
I’esempio di Gigante Vercelli Bl X Onrce 33




Attivita di divulgazione e/o didattica 2012

Scopi della sperimentazione e risultati preliminari sono stati presentati a:
Open Day CRA-RIS, 13 settembre 2012
Giornata dell'Innovazione, 8 marzo 2013

Impatto dell’attivita di ricerca effettuata

Per la prima volta sono stati studiati a livello di sequenza di RNA e di DNA caratteri di
rilevanza agronomica presenti nelle varieta di riso Italiane

Sono state realizzate popolazioni segreganti sperimentali per lo studio genetico di caratteri
presenti in varieta di riso Italiane

Sono stati introgressi e piramidati geni di resistenza al brusone in background di varieta di
riso Italiane




Attivita prevista per il 2013 (1/2)

Attivita 1, 2 e 3: completamento dei sequenziamenti del DNA delle sei varieta di riso;
analisi bioinformatiche dei risultati del sequenziamento del RNA e del DNA per la
identificazione delle basi genetiche e molecolari delle caratteristiche qualitative e
agronomiche delle sei varieta (resistenza a malattie, taglia della pianta, precocita,
dimensioni e biometrie del granello, contenuto di amilosio etc);

Attivita 4: completamento delle generazioni di SSD, incremento del pool di semi
disponibile per analisi fenotipiche;

Attivita 5: sara condotta MAS per selezionare piante omozigoti con pyramiding di due geni
di resistenza; verranno allevate le piante F1 prodotte da nuovi incroci per introdurre geni
Pi e la selezione mediante MAS sara effettuata sulle piante F2 nel 2014




