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Il lievito Metschnikowia fructicola ¢ un efficiente
agente di lotta biologica, utile per contenere malattie
postraccolta su prodotti ortofrutticoli (Fig. 1). Sono
stati suggeriti diversi meccanismi che potrebbero essere
usati dal lievito per svolgere la propria azione, in primis
la produzione di chelanti del ferro (Saravanakumar
et al., 2008), I’induzione dell’espressione di geni
del frutto coinvolti nella resistenza, la produzione di
enzimi in grado di degradare la parete cellulare fungina
(Banani et al., 2015) e la sintesi di elevate quantita di
anioni superossido (Macarisin et al., 2010). Abbiamo
assemblato la sequenza di due ceppi di M. fructicola
tramite sequenziamento PacBio e Illumina. Tramite
PacBio si & ottenuto un genoma di alta qualita diviso
in 93 contig, con una dimensione di circa 26 Mb, il
quale é stato oggetto di caratterizzazione strutturale e
funzionale tramite MAKER, Blast2GO e CAT. Sono
stati identificati 8.629 geni, di cui 1.145 putativamente
coinvolti nel metabolismo dei carboidrati (CAZyme), e
I’analisi dell’espressione genica ha rivelato che tali geni
sono fortemente espressi quando M. fructicola si trova
a contatto con tessuti danneggiati del frutto. L’analisi
comparativa delle proteine di M. fructicola e di altri tre
genomi evolutivamente vicini ha permesso di scoprire
un “nucleo” di proteine omologhe, codificate da 5776
geni. La comparazione dei due genomi di M. fructicola
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Figura 1 - Mela attaccata da Botrytis cinerea, uno dei patogeni post-
raccolta che Metschnikowia fructicola & in grado di contenere.
Figure 1 - Apple attacked by Botrytis cinerea, one of the postharvest
pathogens that M. fructicola is able to control.

sequenziati ha portato all’identificazione di 564.302
polimorfismi, 2.004 dei quali sono stati predetti avere un
impatto significativo sulla funzionalita di una proteina.
L’assemblaggio della sequenza genomica € un passaggio
di fondamentale importanza nella ricerca su M. fructicola,
in quanto rende possibili studi di genomica comparativa
utili per spiegare sia I’attivita di lotta biologica sia
I’estrema variabilita di questo lievito.
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