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G. castaneae (sin. G. smithogilvyi) è il fungo responsabile del marciume
bruno delle castagne. Attualmente segnalato in Europa, Australasia,
Centro e Nord America, in Italia ha causato perdite alla produzione che
in alcune annate hanno raggiunto picchi del 60-70%.

Per capire meglio i meccanismi genetici, endofitici e patogenici del
fungo, in questo studio abbiamo sequenziato e assemblato per la prima
volta il genoma di tre diversi isolati: l’ex typo italiano MUT-401, un
secondo isolato italiano MW494885 (LN) e un isolato neozelandese
ICMP 14040 (NZ).

Gnomoniopsis castaneae: il caso studio

Combinando i vantaggi delle tecniche di sequenziamento Illumina (con
reads corte) e Oxford Nanopore (read lunghe), siamo riusciti ad
assemblare quasi completamente i tre genomi con un N50 di 4 Mb e
una lunghezza media di 39.5 Mb.
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Gnomoniopsis castaneae: genomica comparativa

Albero filogenetico basato su 15,040 SNPs 
identificati da Panseq nel core genome in 

commune fra i vari isolati

Identità Nucleotidica media calcolata con 
PyANI e Mummer

I tre genomi assemblati sono stati paragonati ad altri isolati di Diaporthales. L’identità media nucleotidica (ANI) mostra un’alta
similarità di sequenza fra i tre isolati e, in un allineamento del core genome, si raggruppano insieme all’unica altra
Gnomoniacea (O. clavigignenti).

Ulteriori studi di genomica funzionale chiariranno i meccanismi di patogenicità e le peculiarità della specie e/o del singolo isolato.


