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  Il dogma centrale della biologia molecolare 
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La sequenza del DNA può rivelarci…   

o    tutto sulla vita di un organismo 

o    il suo programma di sviluppo 

o    il suo funzionamento 

o    resistenza o suscettibilità alle malattie 

o    quanto sia simili agli altri organismi 

IL sequenziamento del DNA 
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      the omics cascade 



Le scienze omiche 

Journal of biomolecular techniques : JBT vol. 18,5 (2007): 277.   

*omics 

829 words 



      the omics revolution 

Omics methods are not only defined  
 

by HIGH THROUGH-PUT... 
 

...but  also by HIGH OUT-PUT! 



Le scienze omiche 



Sepolti dai dati 

Stiamo nuotando in un mare di dati in rapido aumento. . .  

come possiamo evitare di affogare? 

Roos (2001). Science. 291:1260 



La bioinformatica come soluzione 

La bioinformatica non è separata dalla biologia 
molecolare: 

la conoscenza e la comprensione della 

biologia molecolare è condizione necessaria 

per applicare in maniera efficace la 

bioinformatica 



Il termine bioinformatica è stato introdotto nel 1970 da Paulien Hogeweg per 

fare riferimento allo studio dei processi di informazione nei sistemi biotici. 
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       cos’è la bioinformatica? 

Bioinformatics  is an interdisciplinary field that develops and 
improves upon methods for storing, retrieving, organizing and 

analyzing biological data.  
 

A major activity in bioinformatics is to develop software tools 
to generate useful biological knowledge.  



 Scienza interdisciplinare e trasversale 

INGEGNERIA 

MATEMATICA 

INFORMATICA 
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BIOCHIMICA 
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BIOINFORMATICA 
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INFORMAZIONE 

CONOSCENZA 



la bioinformatica è 

È importante avere un'idea di quali tipi di cose sono possibili o 
impossibili da ottenere  ricorrendo all’utilizzo di approcci bioinformatici. 

 
La bioinformatica è: 
 
o  a volte un risparmio di tempo 

 
o  a volte essenziale 

o  a volte non è utile/importante 

o  a volte non applicabile 



La bioinformatica e il pulsante rosso 



  Il dogma centrale della biologia molecolare 

GENE (DNA) 

MESSENGER (RNA) 

PROTEIN 

METABOLITE 

Trait 

Genotype (i.e. Aa) 

Phenotype (red flower) 

Transcription 
Translation 

GENOMICA 



Il genoma del pomodoro 

Il mio compito: membro dell’ iTAG (international 
Tomato Annotation Group) 



Il genoma di petunia 

Il mio compito:  identificazione ed annotazione 
dei microRNA 



     Strategie per ridurre la complessità del genoma 

Una strategia alternativa al sequenziamento completo del DNA consiste 

nel generare una rappresentazione ridotta del genoma. 

 

La riduzione del genoma può essere ottenuta usando strategie di 

arricchimento mirate (target enrichment) che consistono 

nell'isolamento di specifici loci genomici. 

900 Mb 20 Mb 5 Mb 

Whole genome (100 %) Exome (2%) Target (0.55%) 



       Arricchimento e cattura di regioni bersaglio (I) 

 2x101 paired-end 
Target: 34  geni di pomodoro 
appartenenti alla via metabolica dei 
carotenoidi (MEP) 

48 genotipi che differiscono per il 
contenuto di carotenoidi  
(cis-, trans-lycopene and β-carotene) 



2°	INTRON	

E40	

GT	 GC	 AG 

Donor	splicing	site	 Acceptor	splicing	site	

       Esempio di polimorfismo 

PSY1 Phytoene syntase 1 



GBS	(Genotyping-By-Sequencing):	fa	uso	del	potere	discriminatorio	di	enzimi	

in	gardo	di	tagliare	la	molecola	di	DNA	(endonucleasi	di	restrizione)	per	

produrre	frammen8	di	restrizione	tra	individui	in	una	popolazione.		

       Arricchimento e cattura di regioni bersaglio (II) 



       Studio della diversità genetica 

33	
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    legare l’informazione codificata nel DNA ai 

caratteri osservabili 

746k SNPs Struttura della popolazione 
Q matrix 

~4.5K	fruits	

~9K	sec8ons	scanned	

~330K	data	points	

membership coefficient q>0.6 

K7	

220  accessioni 

GWAS 

37	cara=eri	lega8	alla	

morfologia	del	fru=o	

mixed linear model (MLM) 

Colonna et al., Genomic diversity and novel genome-wide association with fruit morphology in Capsicum, from 746k polymorphic 
sites. Scientific Reports. Submitted 



Appuntito o quadrato? 

Circolare o allungato ? 

    legare l’informazione codificata nel DNA ai 

caratteri osservabili 

Colonna et al., Genomic diversity and novel genome-wide association with fruit morphology in Capsicum, from 746k polymorphic 
sites. Scientific Reports. Submitted 
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       Arricchimento basato sul trascrittoma (RNA-SEQ) 

Combining transcriptomics and metabolomics to investigate ripening and 
post-harvest fruit withering in a cherry-like tomato landrace 

[Mennella & Parisi CREA-OF] 
 
Transcriptome profiling to elucidate Trichoderma– and Pseudomonas 
fluorescens-tomato plant cross-talk. 

[Tucci CNR-IBBR, Lorito UniNA-DiA] & [Zaccardelli CREA-OF] 

 
 

Comprehensive transcriptional profiling of NaCl-stressed pepper plants and 

evaluation of the effects of salt stress on fruit quality  
[Grillo CNR-IBBR & Venezia CREA-OF] 

 
 Transcriptional reprogramming of zucchini plant during aphid infestation 

[Rao, Corrado & Pennacchio, Digilio UniNa-DiA] 

 
RNA-Seq for sustainable soil management in tomato 
[Zaccardelli CREA-OF] 



       Arricchimento basato sul trascrittoma (RNA-SEQ) 

Symbiosis  
DOI : 10.1007/s13199-019-00611-9 

 
Gene expression profiling of tomato roots interacting with 
Pseudomonas fluorescens unravels the molecular 
reprogramming that occurs during the early phases of 
colonization 
 
Scotti Riccardo, Nunzio D’Agostino, Massimo Zaccardelli.  
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       ulteriori spazi di collaborazione 

HTPP  

high throughput plant phenotyping 

Genome editing 

Metagenomica 



la bioinformatica AL DiA 

… 

… 

ENTOMOLOGIA 

GENETICA 

FISIOLOGIA 

VEGETALE 

PATOLOGIA PRODUZIONI  
ANIMALI 

BIOINFORMATICA 



       Ringraziamenti 


