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Inleiding

+ Productie geclusterd in regio rond Gent
+ Jaarlijkse produktie van 35 miljoen planten

+ 80% van de Europese azalea’s worden geproduceerd in Vlaanderen

+Maar: genetisch weinig gekarakteriseerd

www.gentseazalea.be
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Inleiding

+ Genetisch werk in azalea gestart om fenomeen sportvorming beter te begrijpen

Flavonoiden

De droom van

de gele azalea

Carotenoiden
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Overzicht

» Azalea als model voor regulatie van
bloemkleurbiosynthese

- Blauwe chrysant...gele azalea: wat kan er
(niet) met genetische transformatie?
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Plantenmateriaal
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Fenotypering w-
aq
Flavonoiden
Ww
Hoofdpigmenten Co-pigmenten -
Anthocyanen Flavonolen
Red adds W-
blue Q-
. . W-
W = kleur Q = co-pigmentatie @
w = Wit g = geen co-pigmentatie
<>
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Beeldanalyse

Standaard | Aangepast |

Kleurenmodel: n

i

Bood: Mieuw
Groen:
Huidig
Red

Filenaam Teller Mean stdev Median  Mode Min Max
Plant_001 0 196.775 7.84772 197 199 152 217
Plant_001 1 196.551 5.97068 197 198 154 214
Plant_001 2 200.142 6.18036 200 200 160 217
Plant_001 3 195.718 6.55867 196 195 157 218
Plant_001 4 196.495 4.98608 196 197 175 214
Plant_001 5 202.906 5.55123 203 205 169 222
Plant 001 6 196.466 9.68702 198 199 142 221
Plant_001 7 200.131 5.00565 200 199 167 218
Plant_001 8 199.257 7.34937 200 200 147 221
Plant_001 9 202.09 7.24553 202 199 161 221
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Fenotypering

karmijn-roze

VS
rood-roze
I RIGHB)  1E
B:0 B: 255
RIG
B:0
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Fenotypering

Flower colour Predicted group membership Total
White Red Carmine Red
White 63 0 0 63
Red 1 45 0 46
Carmine red 2 0 39 41
Ungrouped 9 1 3 13
Flower colour Predicted group membership Total
Red Carmine Red
Red 46 0 46
Carmine red 0 41 41
Ungrouped 8 5 13
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Genen én transcriptiefactoren
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Functionele merkers

HRM-merkers

Sequentie DFR
EST-lengtepolymorfisme ouder 1: ...ccttgatgcatgcctaag...
Sequentie DFR ouder 2: ...ccttgatacatgcctaag...

ouder 1: ...ccttgatgcatgcctaag...
ouder 2: ...ccttgatgcgtgcgatgcaatgcaatgtgctacatgectaag...

De Keyser et al., Plant Mol. Biol. (2009)
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Myb-p

rofiling

15 myb-gebaseerde merkers

Sequentieresultaten:

Source Length | Score ldentity%  Positives%  Ef)
Protein ODORANT1 0S=Petunia hybrida GN=0D01 PE=2 SW=1 294 158 63 69 2.3e-10
P —
Tranzcription repr r MY B5 0S=Arg)idopsis thaliana GN=MYBS5 PE=1 249 180 AT T2 9 4e-10
Sh=1
I Transcription faffor MYB32 0S=Arfhbidopsis thaliana GN=MYB32 PE=2 274 1581 49 a7 1.1e-09
Sv=1
'ﬁ)’b—rﬁlﬂtﬂd protein Y1 =Antirrhinum majus GN=MYB315 PE=2 SW=1 268 144 B9 75 6.5e-09
Tral aljor MB35 0S=Aghbidopsis thaliana GN=M“'B85 PE=2 352 141 45 64 3.0e-08
SW=1
Myb-related pitein Hv33 0S=Hg)deum vulgare GN=MYB2 PE=2 SW=3 302 126 73 a6 4 fe-08
Transcription repr bidopsis thaliana GN=MB4 PE=1 282 136 |42 63 6.1e-08
Sv=1
Transcription fanQr MYB39 05:9bidnpsis thaliana GN=NB39 PE=2 360 135 |78 95 1.4e-07
Sv=1
Myb-related protein 308 OS=Antirrhinum majus GN=MYB308 PE=2 SW=1 232 130 A8 T4 1. 6e-07
—
yb-related protein 9 (Fragment) 0S=Physcomitrella patens GN=PP1 449 134 |78 96 2 Be-07
Transcription repres(ur MYB6 05=Ara)id opsis thaliana GN=NYB& PE=1 236 128 |47 63 2 Be-07
T
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“Genetische kaart

1 | 11
= b H-TAC_M-CCG280 H-TGG_M-CTA286 E-ACT_M-CTA119
H-TGC_M-CAGT2 H-TAC_M-CCG79 E-ACT_M-CTA132 H-TAC_M-CCG280 H-TGG_M-CTA286 E-ACT M-CTAL19
EACT M-CTA134 ~— H-TGC_M-CAG380 [ CT_M-CTA182
E-ACT_M-CTABY G EAcT McTase
GA211 TR T_M-CTA152
__— E-/ CT_M-CAT204 W) E-ACT_M- gAT127
H-TGC_M-CAG211 Ll EacT McTASS g :gczfm -CCG251
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E-AAG_M-CTA343 EACTM-CATIL | | b onc wcTase
E-AAG_M-CTA99 [T E-AAG_M-CTAS2
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E-AAG_M-CTA231 ||
E-AAG_M-CTA470 H-TGG_M-CTAS
E-ACT_M-CAT135 E-AAG M-CTA394 H-TAC_M-CCG212
ACT_M-CAT83 ACT M
E-ACT M-CAT83 E-AAG_M-CTA105 = E-ACT_M-CTA208
[l E-ACT_M-CTA210
E-ACT_M-CTA157
E-AAG_M-CTA87 =/ E-AAG_M-CTA69
- CG198
H-TGG M-CTA389 H-TAC_M-CCG197 E-ACT M-CTA112
N AAG_M-CTA272 E-ACT_M-CTA223 H-TGG_M-CTA77 -
O\ JE aAG MCTASS e M.CAGIOT
hvB11 H-TGG_M-CTA374
YBY / H-TAC_M-CCG222
N\ HTAC MCCGss (3 H-TAC_M-CCG223
\ ACT MCATLIS E-AAG_M-CTA120
AT168 E-AAG_M-CTA119
H-TAC_M-CCG260 EVACT,MVCTAzsz
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MYB6
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Carthagéne (de Givry et al. 2005)
- — i el o Joinmap 4.0 (Van Ooijen, 2006)
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De Keyser et al., BMC Mol. Biol. (2010)
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Genexpressie

Genexpressie: proces waarbij informatie uit een gen gebruikt wordt voor de biosynthese
van een functioneel genprodukt (bv. proteine)

Transcriptie: een equivalente mRNA kopij maken van een gen (kladbriefje)

Nﬁ Dulu/merase
PSS — g

AAN

Ribosome

Polypeptide DN mRNA
rEnereen Identiek afhankelijk van celtype,
constant omstandigheden en tijd
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Genexpressie

RT-gPCR
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De Keyser et al., BMC Mol. Biol. (2013)
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(eQTL) mapping
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(e)QTL mapping
I N

MYB11 CHS, F3H, F3’H
9 FLS, CHS, F3H
13 ANS, MYB15 F3H, CHS
- ‘Vroege’ genen worden samen aangestuurd en dit
4o leidt tot de productie van flavonolen
g Transcriptionele regulatie door myb-
o U o transcriptiefactoren myb 11 en myb 15
[[otrokeemper |
F3’H s'ﬁH_
? - e
[]
[ |
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Conclusies

» 2 groepen roze: karmijn-roze en rood-roze

» Roze is vermoedelijk een gen-dosis effect: pigmenten moeten
hiervoor gekwantificeerd worden met HPLC

+ Wit: geen correlatie met genexpressie, vermoedelijk een
mutatie in een regulatorisch gen zoals beschreven is bij
aardappel en druif

» co-regulatie van de vroege genen, aangestuurd door een aantal
myb-transcriptiefactoren, leidt tot de productie van flavonolen

» FLS expressie correleerd met Q (‘proof of concept’)
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Nieuwe kleuren
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Violet-blauwe chrysanten: een case-study
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X

Blau% tinten ‘ F3’5’H niet aanwezig in chrysant

Komt niet voor in chrysant, maar genen wel aanwezig

L Meest voorkomend in chrysant
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Precursor feeding experiments

carotenoiden

X
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Genetische transformatie met verschillende
promotors

<F3'5 'H

aanmaken Remmen
aanmaak F3’H

Andere
modificaties

Variabele gehaltes aan delphinidine
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Waarom geen carotenoiden in azalea,
dus op welke positie geremd?

1 gen of meerdere genen?
Transcriptiefactoren?

Wat is de impact op gele kleur in
aanwezigheid van flavonolen in witte
bloemen (selectie van startmateriaal)?
Vaak maar deels kleurverandering, voor
intensere kleur nog veel moeilijker
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Het Kennisplatform Plantenfysiologie is ontwikkeld door de Technopool Sierteelt en kadert in het IWT-project 110771
‘Kennisgedreven sturing van plantfysiologische processen in de sierteelt ter bevordering van plantkwaliteit’.

Meer info?

Wens je op de hoogte te blijven van onze activiteiten, wens je advies of heb je vragen? Aarzel dan niet contact op te nemen met:

Annelies Christiaens (PCS / UGent) Emmy Dhooghe (ILVO)
E: annelies.christiaens@pcsierteelt.be E: emmy.dhooghe@ilvo.vlaanderen.be
T: +32(0)9 353 94 94 T: +32 (0)9 272 28 61
www.pcsierteelt.be www.ilvo.vlaanderen.be
www.plantproduction.ugent.be

Technopool Sierteelt is een samenwerking tussen Universiteit Gent, Hogeschool Gent, ILVO en PCS Met steun van:
en wordt ondersteund door de Provincie Oost-Vlaanderen

HoGent




