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Reconstruyendo el genoma de Garnacha para
entender sus caracteristicas varietales

El genoma

El genoma de la vid

Origen de Garnacha

Reconstruccion del genoma de Garnacha
« Comparacién con otras variedadedes

 Variacion clonal en Garnacha y origen de
Garnacha Blanca



;Qué es el genoma?

cell chromosomes

genome ‘ | \ i;—;d =

Genoma: Instrucciones de la célula para desarrollar un organismo
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From: https://www.vectorstock.com/royalty-free-vector/grapes-growing-stages-from-sprout-to-veraison-vector-29249902



;Qué es el genoma?

chromosomes

Genoma: Instrucciones de la célula para desarrollar un organismo

Sexual cross




;Como funciona el genoma?
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Genoma: Instrucciones de la célula para desarrollar un organismo




;Como funciona el genoma?

cell chromosomﬁes

gemme' >

DNA

ADN = Cddigo genético: A, adenina; C, citosina; G, guanina; T,
timina
Gen = Unidad funcional del codigo
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;Como funciona el genoma?

cell chromosomes Variacidon
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;Como funciona el genoma?

* Meteorologia

* Suelo / Agua

* Patdgenos

» Manejo agricola
* Etc.

Ambiente Fenotipo
« Vigor
» Produccion
« Composicion

 Susce tibilidades s s
- Genoma " Suscep

cell
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cell
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Genoma Nuclear de la vid

chromosomes

e 19 Cromosomas

Thompson seedless

Patil y Jadhav, Cytologia 1985



Genoma Nuclear de la vid

Thompsan seedless

Patil y Jadhav, Cytologia 1985

e« 475 Millones de bases
Mb;

T LI £

A oL

' A A ' ' G l A G G '
Secuenciacion del genoma de la vid
Jaillon et al., Nature 2007
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Tamano del genoma nuclear

cell chromosomes
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Tamano del genoma nuclear

cell chromosomes
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Tamano del genoma nuclear

chromosomes
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Los genomas de la vid

Endoplasmic Golai ° Tres genomas en Cada
Ribosomes. Reticulum olgi )
\  Aeeaqus  célula

« Genoma Nuclear
« Dos copias
« Herencia Biparental

« Genomas Cloroplastico

- y Mitocondrial
« Herencia Materna
Plasma

Jansen et al,, 2006; Jaillon et al., 2007; Velasco et al., 2007; Goremykin et al. 2009;

F1

Mitochondrialgenome

Chloroplastgenome

x Nuclear genome

Frommer et al., 2020



Genomas de las variedades de vid

Parent
. . . ? g
Primer pedigri conocido (1997) B B
kR o o, oo,

Cabernet Franc

Cabernet Sauvignon F1
&
XX @D
Published: 01 May 1997 %% m
The parentage of a classic wine grape, Cabernet
Sal.IVignon @D Mitochondrial genome
John E. Bowers & Carole P. Meredith X RSSERsIcns Chloroplastgenome

Nature Genetics 16, 84-87 (1997) | Cite this article



Pedigri de las variedades de vid

Parent
? 3
& &
| Malbec | TR o\
KR/ o o R [ xg/ oo
Magdeleine @ Prunelard & s

N B
D .

Malbec
Boursiquot at al., 2009 KRR

@D Mitochondrialgenome

Chloroplastgenome

X Nuclear genome



Pedigri Desconocido

Garnacha

Origen de Garnacha

Parent

F1

@D Mitochondrial genome

Chloroplastgenome

x Nuclear genome



Origen de Garnacha

* Diversidad varietal de la vid:
~10,000 variedades
- Alto parentesco:

Pedigri Desconocido 75% con alguna relaciéon de primer grado
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Myles et al. , PNAS 2011



Origen de Garnacha

Pedigri Desconocido
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i L% RSt
Garnacha

Garnacha: sin parentesco con
variedades tradicionales

* Primeras descripciones en el siglo XVIII (Valcarcel 1791)
« Extension correlacionada con la antigua Corona de Aragon.

« Sinonimo de Cannonau en lItalia (De Mattia et al., 2009)
y Grenache en Francia.

¢
Yy

Corona de Aragon,
siglos XIII-XVIII

Garnacha pudo aparecer durante
el Renacimiento



Origen de Garnacha

Cruce sexual (s XVI-XVIII 727)
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Propagacion
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Origen de Garnacha

Cruce sexual (s XVI-XVIII ??7?)
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Propagacion

% vegetativa
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* Hetero- CIgOSIdad variacion 3’% :&k
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Hetero-cigosidad en genomas de vid

Variacion entre copias
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 Hetero-cigosidad: variacion
entre las dos copias
genomicas de un individuo o
una variedad

genomicas
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Origen de hetero-cigosidad (domesticacion de la vid)

Vitis vinifera ssp. sylvestris Vitis vinifera ssp. vinifera

Ancestro silvestre

Vid domesticada

Sexual cross

1
@—»% Cultivar
m Vegetative

l\‘ propagation




Garnacha en la actualidad

VINEYARD PLANTINGS

AROUND THE WORLD

GRENACHE

(GARNACHA)

Cabernet Sauvignon
713 592 acres

Merlot
660 302 acres

Others
6,611,452 acres  \

Alren

/ 623,604

Temprclmllo
571,628 a

Chardonnay
493,301 acres

.“‘-\_Syrah (Shlruz)
456,734 a
M|
\Ga nacha (Grenache)

LLBAS9 acres v : -
Sauvignon Blanc
\ 275,643 acres “
Trebbiano Toscano 273758 ¢ ’ o i

Plnot Nolr
244,001

~

Grenache nolir (Garnacha tinta)

162.000 hectareas cultivadas

OlV 2017



Genoma “personal” de Garnacha

GRENACHE

(GARNACHA)

« Reconstruir el genoma de
Garnacha permite:

« Identificar variacion
especifica varietal

« Base para estudios de Grenache nolr (Garnacha tinta)
mejora clonal e innovacién =
intra-varietal -

Poc=



Genoma “personal” de Garnacha

GRENACHE

(GARNACHA)

Grenache nolir (Garnacha tinta)

M|
w s
r - =~

https://nanoporetech.com



Genoma de referencia de la vid

Ensamblaje del genoma de la vid (Jaillon et al., Nature
2007)

Linea de baja

Pinot Noir hetero-

(Helfensteiner)

cigasidad
m ERS :%D% > ﬁ%&sm




Genoma de referencia de la vid

Ensamblaje del genoma de la vid (Jaillon et al., Nature
2007)

Linea de baja

Pinot Noir hetero-

(Helfensteiner)

) c%yidad
%% o :%D . > {4
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2 5 7 5§ 7 8 7 10
19 cromosomas [ ]
HH «— 2059
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Ensamblaje del genoma de Garnacha

N

GT1608 (Bargota, Navarra)

Banco de clones del ICVV




Ensamblaje del genoma de Garnacha

@ PACBIOY
- Secuenciacion PacBio HiFi
' ‘ Lecturas de 20kb
f XX ] Precision 99.9%

. — j
:
GT1608 (Bargota, Navarra)
Subread errors
Banco de clones del ICVV o — /
:::ﬁﬁ",fu.‘ -6 Subreads
i - 4.. (passes)
C—— =

- HiFi read

Max-Planck Institute



Ensamblaje del genoma de Garnacha

Garnacha, Copia gendémica 1:
9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

0 o v 19 cromosomaas

c1_chromosomes

1
HHHHHHHH

TITH RS -_——

HiIiliﬂlllllliilillilli|||||HiiilﬁiHHIIiiiiiliillllliiﬁ“ﬂiillliiiliHIHIHIH 76 fragmentos

cl1_raw

Garnacha Copia gendmica 2:
1 2 3 9 10 11 12 13 14 1516 17 18 19

c2_chromosomes HHHHHHHHHHHHHHHHHHH 19 cromosomas

62_raw illlliﬁilliliiiliiiIilillllliﬁlilillillll\lliilliliIHH|||Hﬂi||i|lllliﬂllHlllilllllllll86 fragmentos



Variacion entre las copias gendmicas de Garnacha

m=m Garnacha_cl Syntenic Translocation
W Garnacha_c2 Inversion Duplication
Variacion:
* Reorganizaciones: 12.6% genoma
° H . (o)
07 3?2 el | - Camb!c,> puntua!., 0.8% genoma
_ _ * Insercion/Delecién: 1.6% genoma
L[; rr&’ O L’; rfij O
é} JF%’%}V j} ;F%’;}y ccccc
e e

ccccc

Garnacha

ccccc
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Genomas de Garnacha frente a otras variedades




Genomas de Garnacha frente a otras variedades

Variacién puntual

Variacion puntual vs Garnacha copial

Garnacha_c2

Airen_cl

Airen_c2
Tempranillo_benedicto
Tempranillo_albillo
Malbec_magdeleine
Malbec_prunelard
Regent_diana
Regent_chambourcin
PN_reference

0 0,5 1 1,5
Variacion puntual (%), cromosoma 13



Genomas de Garnacha frente a otras variedades

Garnacha_c2

Airen_cl

Airen_c2
Tempranillo_benedicto
Tempranillo_albillo
Malbec_magdeleine
Malbec_prunelard
Regent_diana
Regent_chambourcin
PN_reference

Original sequence

A

A

Point mutation

A

A

Variacion puntual vs Garnacha copial

0 0,5 1

Variacion puntual (%), cromosoma 13

1,5

Variacién puntual

Variacion puntual vs Garnacha copia2

Garnacha_cl

Airen_cl

Airen_c2
Tempranillo_benedicto
Tempranillo_albillo
Malbec_magdeleine
Malbec_prunelard
Regent_diana
Regent_chambourcin
PN_reference

0 0,5 1 1,5
Variaciéon puntual (%), cromosoma 13



Variacion intra-varietal

Cruce sexual
5 ;‘féﬁ-l Wi x ;‘.”é?:..‘ i 8
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—»:% Garnacha

Propagacion
vegetativa
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Mutaciones
somaticas

Variacion intra-varietal

Cruce Sexual
L‘_,<(" ‘Y’

Y 5
i;fijaf 2 ¥ ,Q, CL 248

(1

Propagacion
vegetativa

Nuevos
fenotipos



Origen de Garnacha Blanca

EXOLOGIA ESPAROLA

TRATADD SOBRE LOS VINOS DE ESPARA

Bt  Cuantos origenes
o independientes de
Castellet, 1865 Garnacha Blanca ha
habido?

Garnacha Tinta

 Variacion gendmica
que genera la pérdida
de color en cada caso?




Origenes de Garnacha Blanca

v
Antocianidinas
UFGT l



Origenes de Garnacha Blanca

Chip de SNPs para estudiar pérdida de una
copia en regiones del cromosoma 2

Chr 2

MYBA TFs Maite Rodriguez

Estudio de 70 variantes de color de baya de Garnacha

Patronl: pérdida Continua

Chr 2

_—A

Patron2: pérdida Discontinua
I i I
__-_J

Chr 2




Re-secuenciacion de genoma de Garnacha Blanca

Oxford \W-
{ONANOPORE
Technologies

Continua Discont 1 D|sc‘ont 2

I
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Origenes de Garnacha Blanca

. ;

{ONANOPORE

b
4
q
- C ]
3
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Continua

l

DEL= chr02:15.479.868-16.925.616

" DEL (1.4 Mb)

INV1 (0.8 Mb)

INV1=chr02:15.552.954-16.379.299

T | R
;’;;in g~ Chr2 |__DA
INV2=chr02:16.034.813-16.968.269

INV2 (0.9 Mb)




Origen recurrente de Garnacha Blanca

Patron Discontinuo: Inversion + Deletion 1 Mb

‘ Inversion (INV1)

— i I Chr2
N



Origen recurrente de Garnacha Blanca

Patron Discontinuo: Inversion + Deletion 1 Mb

T INV1
Chr2 |— - A
L inv2
: oo
‘ Inversion (INV1)
BAEE | |
L8 2 ,I Chr2
ixiee < G
lDeIecién (INV2)
| | 2 )

Chr2
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Origen recurrente de Garnacha Blanca

Patron Discontinuo: Inversion + Deletion 1 Mb

La planta de Garnacha Tinta (GT77) en la que aparecié Garnacha Blanca GB77 es INV1+INV2 positiva



Origen recurrente de Garnacha Blanca

Patron Discontinuo: Inversion + Deletion 1 Mb

T INV1
Chr2 __- A
L nv2
Quimera
11 5= L1 INV1+INV2 L1 5= L1 INV1+INV2

2 normal — @2 INV1+INV2

Colonizacion
celular

Procesos de migracion celular a partir de Garnacha Tinta quimeéricas
dan lugar recurrentemente a variantes de pérdida de color



Conclusiones

Disponemos de una reconstruccién del
genoma de Garnacha util para estudios
Inter- e intra-varietales.

Los genomas de Garnacha muestran
similitud con otras variedades ibéricas.

Ha habido al menos dos origenes
genomicos Independientes de
Garnacha Blanca.

Plantas de Garnacha Tinta mutantes
quiméricas dan lugar recurrentemente
a Garnachas Blancas.

NS SO

Albillo
chrl3 |
|

L1 S== L1 INV1+INV2

L2 == }2normal

|| I I ) W11
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Control del color de la uva

v
Antocianidinas
UFGT l

Chromosoma 2

| MYBA2 MYBAL
- > I I <




Variacion somatica para el color de la uva

MYBAZ2 MYBA1

Walker et al.
Plant J 2006




Los genomas de la vid

Endoplasmic « Tres genomas en cada célula

- - 'g
Ribosomes. Reticulum
N \ Apparﬂtus

« Genoma Nuclear
« Dos copias por nucleo/célula
« 35000 genes por copia

« Genoma Cloroplastico
« Varias copias por célula

* 130 genes por copia

S\ / « Genoma Mitocondrial
« Varias copias por célula
Plasma « 170 genes por copia
Cell Wall Membrane

Jansen et al.,, 2006; Jaillon et al., 2007; Velasco et al., 2007; Goremykin et al. 2009; Frommer et al., 2020



Origen de Garnacha

Pedigri Desconocido

Q7 47

s

i
Garnacha

Garnacha: sin parentesco con
variedades tradicionales

* Primeras descripciones en el siglo XVIII (Valcarcel 1791)




Control del color de la uva

v
Antocianidinas

UFGT l

Chromosoma 2

MYBA2 MYBAL1
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N MYBA2 MYBA1
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Kobayashi et al. Science 2004; Walker et al., Plant J 2007



Variacion somatica para el color de la uva

MYBA1
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