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Assemblaggio del genoma di castagno (C.sativa) e sviluppo di un array di
genotipizzazione ad alta densita
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11 castagno (Castanea sativa) ¢ un membro della famiglia delle Fagaceae e rappresenta una
specie family and rappresenta una coltivazione economicamente importante per 1'Italia
con una produzione annua di 26.000 tonnellate (FAO, 2017). Per valorizzare e migliorare
ulteriormente il germoplasma del Castagno Italiano ¢ essenziale uno studio approfondito
del genoma di C. sativa e della diversita genomica. Ad oggi non sono disponibili dati
genomici per C. sativa, per questo presentiamo il primo assemblaggio su scala
cromosomica della cultivar "Marrone di Chiusa Pesio" e lo sviluppo di un array di
genotipizzazione Axiom contenente circa 15K SNP di Castanea.

L'assemblaggio de-novo ¢ stato prodotto utilizzando una strategia di sequenziamento
ibrida che combina un'elevata copertura (100X) di reads lunghe (Oxford Nanopore
Technology) e corte (Illumina). La dimensione totale del genoma assemblato ¢ di 750,8
Mbp per un totale di 238 contig. Il valore di N50 ¢ di 25,0 Mbp in 12 scatfold mentre
N90 ¢ di 2,9 Mbp in 42 scaffold. Gli scaffold sono stati ancorati ¢ orientati in 12 pseudo-
cromosomi utilizzando una mappa genetica densa derivata da un incrocio tra "Madonna"
e "Bouche de Betizac" (Torello Marinoni et al, 2020).

Per consentire lo studio della diversita genetica in C. sativa abbiamo sequenziato l'intero
genoma di piu di 50 accessioni di diversa origine e abbiamo identificato piu di 10 milioni
di SNP e piccole INDEL utilizzando il genoma di C. mollissima come riferimento. Un
sottoinsieme di 10-15K SNP di alta qualita e uniformemente distribuiti sull'intero genoma
sono stati selezionati per costruire un array Axiom (Thermo Fisher) multispecie.
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