The Amborella genome and the
evolution of flowering plants.



Oistaimede teke

500 400 300 200 100 0
Our species,
) Homo sapiens,
Dinosaurs evolves
First 1and First amphibians evolve First bees
i lants LK First
First fish P First birds et apiee

Earliest

First arthropods R First flowering Dinosaurs
evolve g plants & ammonites
Mammals evolve extinct
First forests
Genus Homo
evolves
End of the ——
last Ice Age
Ediacaran Cambrian Ordovician Silurian Devonian Carboniferous Permian Triassic Jurassic Cretaceous Tertiary
Quaternary

http://www.bbc.co.uk/nature/history_of the earth



Oistaimede tahtsus
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Amborella Genome Project

Eesmargid:
 Amborella genoomi sekveneerimine ja uurimine.

* Amborella ja teiste distaimede genoomide ja nendes
sisalduvate elementide vordlemine ning ansestraalse
genoomi/jarjestuste leidmine.

 Amborella populatsioonigeneetika ning diversiteedi
uurimine.



DNA sekveneerimine

* NG whole genome shotgun.
— Roche 454
— lllumina
— Sanger BAC-end sequences

Table S1.
Sequenced genome library statistics.

I(f“b::;:"si?e E:&t?::i?fn Raw Data (reads) Raw Data Size Mean Length g;::::tgi:al Depth of
Raw Clean Raw Clean Raw Clean Raw Clean

454 Titanium 28.5Plates  38.8M  27.6M  142Gb 10.5Gb 365bp 38l1bp 189X  13.9X

454 Titanium plus 17 Plates 224M  183M 12Gb  102Gb 533bp 557bp 16X 13.6X

‘E‘ff ]gij)red'mds 5 Plates 6.1 M 1.92M  22Gb  0.699Gb 348bp 364bp 29X 09X

g‘gj‘a mate-pairs E[lilgi;]zl;oo 195M  17.7M  197Gb  168Gb 101bp O95bp 262X 22X

?f;‘("fESAC ends 52X Library 69466 63924  48Mb 44Mb  695bp 689bp 0.06X  0.06X

Total 262 M 66 M 48 Gb 23 Ghb 64.1X 30.7X




 Eemaldati kontaminantide (putukad, bakterid,
seened, inimeste), kloroplastide ja mitokondri
jarjestused.

* Lisaks eemaldati PCR vigadest tekkinud
duplikatsioonid ja kimaarsed riidid.

* Lisaks eemaldati lGhikesed ja vaikese
kattuvusega jarjestused.



Table S2.
Genome library contarminant statistics.

Library Type . . Junction/Inward  Artificial

(Insert Size) Mitochondrial Chloroplast Facing Reads Duplicates Short Total

454 Titanium 12.01% 2.86% N/A 12.94% 5.44%  33.25%
454 Titanium plus 5.02% 099, N/A 10.36% 3.77%  20.14%

5 " -

41‘14 I{;a“d ends 34%, 1.88% N/A 38.04% 7.34%  55.5%
nglbm)m mate-pairs 3.18% 0.53% 57.56% 6% 2526  092.53%
Sanger BAC ends 1.09% 2.80% N/A N/A N/A 3.08%

(130 Kb)




Genoomi hinnangud

e Labivoolu tsitomeetria hindab genoomi suuruseks
870 Mb.

— Praegu suutsid kokku panna 82% Amborella genoomist.

 K-mer’'ide sageduste hindamisel saaks Amborella
genoomi suuruseks 793 Mb.

 Erinevate meetodite baasil hinnatakse Amborella
genoomi suuruseks 748 Mb.

— Korge-kvaliteetsed jarjestused (keskmise 31x kattuvusega)
katavad Ule 94% genoomist.




Assambleerimine

* Assambleerimiseks kasutati alla 50% algsest

DNA kogusest.

— 5745 scaffolds
— Keskmiseks pikkuseks 123 kb

* Kokku 706 Mb (94%) assambleeritud
jarjestusi.
— Pikim 16 Mb

— 155 scaffoldi pikemad kui 1.1 Mb (N90)
— N50 4.9 Mb



Table S5.
Contig and Scaffold assembly metrics for the Amborella assembly version 1.

Version 1.0

Contigs Scaffolds After GB

Super-scaffolding

Number 43,234 5,745 5,635
Total Size (bp) 668,257,121 706,332,648 712,382,144
Genome Covered (%) §8.9 03.9 947
Largest Size (bp) 287,935 15,980,527 23,365,040
Mean Size (bp) 15,456 122,947 126.409
N10 Size (bp) 85,018 9.414.115 17,768,939
N10 Count 579 7 4

N25 Size (bp) 52,723 6.874.971 14,187,169
N25 Count 2,129 20 11
NS0 Size (bp) 29.456 4,927,027 9,308,884
N50 Count 6,448 50 26
N75 Size (bp) 14,812 2,820,768 6,368,207
N75 Count 14,404 97 49
N90 Size (bp) 7.108 1,154,593 2,935,351

N90 Count 23,962 155 70




Scaffold 00049: 3,574,558 bp long

1,298,028 bp apart \
' 110 contigs joined
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Figure S1. Assembly validation by FISH to verify co-localization of BAC-based probes that
map to large scaffolds.
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Figure S2. FISH karyotype and the chromosomal assignment of 35 scaffolds in the genome

assembly.




Ulegenoomsed duplikatsioonid

angiospermides

Kui Amborella WGD oleks i
liinispetsiifiline, siis oleks i
vordlus viinamarja genoomiga 10
suhtes 2:3. i

8
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Amborella WGD ei ole mitte 9
liinispetsiifiline, vaid on T
toenaoliselt toimunud nende 3
kahe organismi eellases. 18
Toendab Amborella eristumist 5
enne gamma sindmust. it

Figure S6. Syntenic path dotplot (£ 34) of Amborella (x-axis) versus grape (y-axis). Mote the [:3
syntenic depth relationship between grape and Amborella.



Sunteensus

Grape 1 14 17 2 15 16 _3 18 6 8 13 4
— e = = =

Amborel/aEEEBBEEl HEEEIEEIEIEEEEEIIEEIEEIEEEEERIIEEIEEBIIBIEEEEEEEEIIESEERIBAINEERIIIIBRIBENIEIEENE
5 0 /1520 25 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80 85 90 95 1
Grape chr2
3.0-3.5 Mb Gra
7

Amborella scf9 ‘W
6.6-7.5 Mb | Amborella scf29

SRS 3.1-3.9 Mb

G/'Q'Oe y & 0‘(\\3\\3
6.2¢ '
b6 > ,1/;’ 6 Grape chr8 G(z,ib‘fb
2 15.6-15.8 Mb e



Epsilon — ansestraalse
angiospermide WGD.

Zeta — seemnetaimede WGD.
Raske tdestada —
suuremahuline geenide
kaotsiminek ja
umberkorraldused genoomis.

Ellipsid - poliploidistumised

—

Gamma *_

h*
—0—

o,

Epsilon
it
Tt
Zeta
:—
&

Tomato

{Solanum lycopersicum)
Sunflower

[{Helianthus annuus)
Arabidopsis
{Arabidopsis thaliana)
Papaya

(Carica papaya)

Cacao

{Theobroma cacao)

Poplar

{Popuwlus trichocarpa)
Soybean

| Glycine max)

Peach

{Prunus persica)
Grape

[ Vitis winifera)
Sacred lotus
{Nelumbo nucifera)

Banana

{Musa acuminata)
Rice

{Oryza sativa)

Maize

(Zea mays)
Magnoliids

{e.g.., avocado)
Austrobaileyales
{=2.g., star anisa)
Water lilies

(e.g., yellow water lily)
Amborella
(Ambuorella trichopoda)
Gymnosperms
{Picea abies)

Ferns

{e.g., bracken fern)

Lycophytes
{Selaginella moellendorffii)

Mosses
{Physcomitrella patens)

sj09|pNng

swuadsoibue sjosocuop

|eseq



Kaheiduleheliste taimede
eellasjarjestus

 Kombineeriti Amborella scaffold’i informatsioon
kaheiduleheliste taimede (virsik, kakao, viinamari)
kromosoomide informatsiooniga.

7 kromosoomi.

e Valisrithmana kasutati Amborella’t.



Cacao 6
Grape 9 Peach 7

C Graped  p.oh3

Hexaploid 4b,
subgenome B

Grape 11
Hexaploid 4a, Hexaploid 4c,
subgenome A subgenome C

Peach 1

y Pre-hexaploid 4

Amborella scaffolds



Angiospermide eellase genoomi
iseloomustus

* 22 maismaataime, — Paljunemine (sh
moodustati ortogruppe MADS-Box)
ja super-ortogruppe. — QOie teke (Arabidopsis)
e Leiti suur hulk — Regulatoorsed
ortogruppe, mis * Transkriptsioon
arvatavasti tekkisid koos * Geeniekspressiooni
E’)istaimedega. * Biokeemilised protsessid
* Metaboolsed protsessid
— Areng
* Viljalehed

* Endospermid
* Meristeemid
 Oitsemise aeg



Physcomitrella patens

Selaginella moellendorffii

Amborella trichopoda
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 Samas paljud distaimedele iseloomulikud 6ie-geenid
olid enne angiosperme olemas (nt dielehtede
spetsiifilised geenid).

* Rohkem kui 70% geene, mis on seotud ditsemisega,
olid olemas seemnetaimede eelastel.
— Oitsemise alustamine
— Meristeemi identsusgeenid
— Qie struktuurigeenid.

 Oistaimede 4 peamist regulaatorgeenide gruppi on
veel vanemad (esinevad soontaimedel).



MADS-BOX geenid

Oie arenguks Uhed kdige vajalikumad
transkriptsioonifaktorid.

Amborella genoom kodeerib 36 MADS-box geeni.

Koonduvad 21 klaadi, milles igatihes on vahemalt Gks
geen mones teisest angiospermide liinist.

8 liinispetsiifilist geeniperekonda olid angiospermide
eellastel, arvatavasti parinesid need 3 seemnetaime
eellase liinidest.
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Amborellal on, vorreldes teiste angiospermidega, ks
GSK3 geen rohkem.

Amborella seemne varu-globuliinid sarnanevad nii
the- kui ka kaheiduleheliste taimede liinidele.

Amborellal puuduvad detekteeritavad lenduvad
tuhendid, kuigi temas leidub terpeeni stintaase.

Peamised angiospermide rakukesta muutused on
toimunud parast Amborella lahknemist.



Transponeeruvad elemendid

LTR retrotransposoonid A B T #

* 10% Amborella LTR idel i 3 %

suurem divergentsus kui 80%
(mille alusel jagatakse nad
erinevatesse perekondadesse).
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EPRVd DNA transposoonid

e 2.4% Amborella genoomist. ¢ 4 superklassi on esindatud.
e TE'dja EPRVd moodustavad ¢ Uldiselt enamus kdrgalt

Amborella degradeeritud
kindlaksmadratud * Kbrge divergentsus ja
genoomist 57.2%. puuduvad ITRid.

Amborellas puuduv transposoonne aktiivsus voib
viidata kas vaga efektiivsele vaigistamisele voi
aktiivsete transposaaside kaotamisele.



Vaikesed RNA'd

e Leiti 56 000 lookust, mis peaksid tootma
regulatoorseid sRNA’sid pikkustega 20 — 24 nt.
— SiIRNA
— 124 MIRNA lookust

e 27 perekonda (sh 5 uut) kuulusid téenaoliselt ansestraalse
Oistaime genoomi.

* miRNA sihtmargid on konserveerunud labi
Oistaimede arengu.

* 78% liinispetsiifilisi miRNA’sid (63 perekonda) olid
23-24 nt pikad. Pikemaid miRNA’sid on Amborella
genoomis ule 2 korra rohkem kui teistes maismaa
taimedes. Need ei ole konserveerunud



Populatsioonigenoomika

e 14 indiviidi
* Uuringusse kaasati enamuste populatsioonide
esindajaid.
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e Vaga suur liigisisene diversiteet (Bw=
0.0017,p= 0.0021).
* Tajima D (lile genoomi) positiivne (D = 0.8137)
— Tasakaalustav valik
— Hiljutine pudelikaela efekt voi migratsioon

* (Genoomisisene varieeruvus suurem
— Korge polumorfsuse ja heterogeensusega piirkonnad.
— Invariantsed piirkonnad negatiivse Tajima D’ga.

Uldine populatsiooni suuruse vihenemine.
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Amborella mitokonder
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