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Genomica

* A genOmica é a ciéncia que estuda o genoma
dos organismos a partir do
seu sequenciamento completo, entendendo
ESTRUTURA, ORGANIZACAO E FUNCAO.

e O SEQUENCIAMENTO DO GENOMA fornece
evidéncias para estudos de SINTENIA das
funcdes génicas. L

* Essa ciéncia divide-se em ESTRUTURAL,
FUNCIONAL E COMPARATIVA

sobre um genoma a partir de estudos feitos em genomas relacionados

SINTENIA: técnica usada na gendmica comparativa para fazer novas inferéncias ,
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Genomlca REFERENCE | SAMPLES

* A genbmica ESTRUTURAL estuda a organizacao e
estrutura dos genes, analisando sequencias
estruturais por meio de metodologias como

marcadores de DNA e sequenciamento (16S e ITS)

* O estudo das funcdes génicas cabe
a gendmica FUNCIONAL que tenta compreender as
mudancas no funcionamento do genoma em
diferentes estagios do desenvolvimento e sob
diferentes condicdes ambientais.

* A genOmica comparativa busca conhecer as relagoes
entre genomas, a homologia entre sequéncias e

genes determinando o grau de SINTENIA de

! g espécies correlacionadas.
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NEXT GENERATION SEQUENCING

WGS — Whole Genome Sequencing (Sequenciamento Total do Genoma) pela
técnica NGS — Next Generation Sequencing (Sequenciamento de Nova Geracao)

Gera qguanto a producao de diversas substancias
bioativas e vias metabdlicas

O NCBI (www.ncbi.nIm.nih.gov) é uma ferramenta de depdsito das sequéncias
gue facilitaram o acesso ao acervo

O NGS permitiu uma nova abordagem de sequenciamento em larga escala e de
sequenciamento MASSIVO de DNA

PLATAFORMAS

 PIROSEQUENCIAMENTO COM DETECCAO DE PIROFOSFATO (454 — ROCHE)
« SEQUENCIAMENTO POR LIGACAO (SOLID)

* METODOLOGIA DE SEMICONDUTORES (ION TORRENT)
« SEQUENCIAMENTO POR SINTESE (ILLUMINA)
« SEQUENCIAMENTO DE MOLECULAS UNICAS (PACIFIC BIOSCIENCES)
*  MinlON ou GridlION (Nanopore)
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GRIGORIEV et al., 2013; GRIGORIEV et al., 2011
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NCBI

BE An official website of the United States government Here's how you know v

Search NCBI

Results found i

TAXONOMY

Literature

Bookshelf
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PubMed

PubMed Central
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Assembly

BioCollections
BioProject
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Clinical
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A grosso modo: Como montar genomas com milhdes ou até
bilhoes de pares de bases?

- — &

Moléculas // e
de DNA

Fragmentacao

Sequenciamento

Reads

Montagem

Sequencia
\ Co?msenso CAGCTGATCGATCGATCATCGATCGAGCCTTTGGGTTCTCGTCTGCAGACCCTCTGGACCTGETGCGAACCCTCTGGCTAGCTAGCTAGCTAGCG J




/ INTRODUCAO \

Molécula de DNA N
/ \.LFragmentat;éo A grosso mOdO: Como montar
\///‘</ genomas com milhdes ou até
S scmencament bilhoes de pares de bases?

/

Softwares se utilizam de ALGORITMOS complexos

CATAICACGTAGCTATACG
GTTACAGTGCATGICATA que alinham os fragmentos gerados dos

Montagem por . . ~
sobreposicio A LCACCCTACETTA sequenciamentos os quais sao chamados de READS,
S v baseando em regides de sobreposicao entre elas,
equencia . n . s . -

_ — _ o~ V' é .o ~

T T g E a uniao de varios CONTIGS, leva a formacgao dos

E _ i A E —_— SCAFFOLDS com possiveis GAPs entre eles.

: 1 : 1 : 1

; Contig 1 : : Contig 2 : : Contig 3 : ~

—Pares = = e — Logo depois procedemos 3 anota ¢ao Oou
reads reads ° ~
Scaffold \ redicao dos genes.
Sequenced ‘/\/\/\ Sequenced ‘/\/\/\ Sequenced p g g
contig 1 GAP contig 2 GAP contig 3
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BIOINFORMATICA

“SE REFERE AO USO DE SUPER COMPUTADOR PARA ARMAZENARE
ANALISAR GRANDE QUANTIDADE DE SEQUENCIAS E AS ESTRUTURAS
DOS ACIDOS NUCLEICOS E PROTEINAS”

120 130
GAT AAAT CTGGTCTTATTTCC
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Abstract

In the 18th century, Carolus Linnaeus created a formalized system of classification of living organisms based on their
anatomic relationships, which we know as taxonomic nomenclature. Historically, the genus Cannabis has been described three
ways under this system: Cannabis sativa by C. Linnaeus in 1753, Cannabis indica by J.B. Lamarck in 1785, and Cannabis ruderalis by
D.E. Janischewsky in 1924, with these taxonomic classifications having been derived from physical, morphological, chemical,
and geographical dara. Today, this confusing taxonomy has led to an ongoing debate about whether the genus Cannabis consists
of a single species or multiple distinct species or subspecies. Recently, genome sequencing and bioinformatics have provided
greater resolution of taxonomic assignments at the species level. As a result, some previously discussed classificarion frame-
works have been brought into question. The aim of this review is to provide a historical context for the confusion surrounding
the taxonomy of the genus Cannabis and highlight recent research on genomics-based taxonomical approaches to clarify the
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Cannabis sativa L. (cannabis)

Cannabis sativa L. (cannabis), um membro da familia Cannabaceae, é
uma das culturas domesticadas mais antigas do mundo

* Acredita-se que tenha origem na Asia Central, de onde o seu cultivo se
espalhou rapidamente pela Asia e Europa.

* Hoje em dia o cultivo LEGAL E ILEGAL de Cannabis ocorre globalmente
* O numero exato de espécies que compdem o género Cannabis é
CONTROVERSO.
 “ALGUNS” afirmam que o género consiste em trés espécies que
apresentam diferencas fenotipicas distintas; nomeadamente C.
sativa L., C. indica Lam (Lamarck) e C. ruderalis

« O ponto de vista alternativo, e talvez o mais aceito, é que Cannabis E

UM GENERO MONOTIPICO QUE CONSISTE EM UMA UNICA
ESPECIE, Cannabis sativa L. (doravante denominada cannabis)

(Bradshaw et al ., 1981 ; Long et al ., 2017 ), (Van Bakel et al ., 2011, Sawler et al ., 2015 ; Clarke & Merlin, 2016 ; Henry et al ., 2020, (Small & Cronquist, 1976).

J
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Abstract

In the 18th century, Carolus Linnaeus created a formalized system of classification of living organisms based on their
anatomic relationships, which we know as taxonomic nomenclature. Historically, the genus Cannabis has been described three
ways under this system: Cannabis sativa by C. Linnaeus in 1753, Cannabis indica by ].B. Lamarck in 1785, and Cannabis ruderalis by
D.E. Janischewsky in 1924, with these taxonomic classifications having been derived from physical, morphological, chemical,
and geographical data. Today, this confusing taxonomy has led to an ongoing debate about whether the genus Cannabis consists
of a single species or multiple distinct species or subspecies. Recently, genome sequencing and bioinformatics have provided
greater resolution of taxonomic assignments at the species level. As a result, some previously discussed classification frame-
works have been brought into question. The aim of this review is to provide a historical context for the confusion surrounding
the taxonomy of the genus Cannabis and highlight recent research on genomics-based taxonomical approaches to clarify the
question of Cannabis taxonomy. We suggest that the latest evidence shifts away from the previous multiple species framework

TAXONOMIA BASEADA NA
GENOMICA PARA
ESCLARECER A
CLASSIFICACAO DA
CANNABIS

Fornece um contexto histdrico
para A CONFUSAO EM TORNO
DA TAXONOMIA do
género Cannabis e destacar
pesquisas recentes sobre
ABORDAGENS TAXONOMICAS
BASEADAS NA GENOMICA
para esclarecer a questao da
taxonomia da Cannabis

\ Eliana Lapierre, Adrian S. Monthony, and Davoud Torkamaneh. 2023. Genomics-based taxonomy to clarify cannabis classification. Genome. 66(8): 202-211. https://doi.org/10.1139/gen-2023-0005 J
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TAXONOMIA

E A CIENCIA E A PRATICA DE HIERARCHY OF BIOLOGICAL CLASSIFICATION
CLASSIFICAR AS COISAS.

»

Na biologia: E a ciéncia que dedicada a definir e
nomear grupos bioldgicos com base em
caracteristicas compartilhadas.

As plantas sao agrupadas em taxons e entao

rangueadas de forma hierarquica i
Classificacao: Agrupamentos de organismos baseada |
em relagdes evolutivas hipotéticas = ANALISE
FILOGENETICA

k ( Manktelow 2010 )
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- TAXONOMIA ATUAL

Baseada em um SISTEMA BINOMIAL.
Cada espécie baseada em seu sistema binomial possui um
nome que contém duas partes: o nome genérico (primeiro) e o
nome especifico (segundo).

Inicialmente, a classificacao dos organismos vivos baseava-se
exclusivamente na abordagem morfoldgica lineana.

Pinus sylvestris L. i ok i R

Genero Especie _
Botanico
Primera letra en Todo en mindscula (Linneo)
mayuscula Sin cursiva
Primera letra
mayuscula

Todo en cursiva




TAXONOMIA ATUAL
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1. Cannabis sativa por C. Linnaeus em |
1753 Sivar

2. Cannabis indica por JB Lamarck em
1785

3. Cannabis ruderalis por DE
Janischewsky em 1924

(Essas classificacOes taxonomicas foram
derivadas de classificacOes fisicas, dados
morfoldgicos, quimicos e geograficos)

indica

Rudelaris




g TAXONOMIA ATUAL

Cannabis sativa: mais alta e esguia, com flores que nao sao
tao densas quanto as flores indica. As plantas de Cannabis
sativa também contém THC, assim como muitos outros
canabindides, incluindo o CBD e o CBG.

Cannabis indica: as folhas em leque sao mais curtas, as flores
sdo mais densas e a planta é, em geral, mais compacta. A
planta apresenta um teor de THC mais alto do que as
contrapartes sativa.

Cannabis ruderalis: E uma planta menor e de crescimento
selvagem. As plantas de ruderalis florescem muito
rapidamente e tendem a ser resistentes, e é por isso que
muitas vezes sao cruzadas com plantas de Cannabis indica e
sativa para produzir hibridos fortes e de floracao rapida. Mais
rica em CBD. O canhamo é definido como qualquer planta da
espécie “Cannabis” que contém menos de 0,3% de
tetrahidrocanabinol, ou THC.

indica

\_
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Navegador de taxonomia

Taxons selecionados

TAXONOMIA Cannabis (NCBI)

{ Cannabis sativa |

Nome taxonémico

v Eucariotos (eucariotos) Dominio

v Viridiplantae (plantas verdes) FILO

v Estreptofita
v Magnoliopsida (angiospermas)
v Rosales
v Cannabaceae (familia do cdnhamo)
v Cannabis

v Cannabis sativa

Genomas

REINO Plantae

Divisao
Classe
Ordem
Familia
Género

Espécie

> Cannabis sativa subsp. sativa (canhamo)

Cannabis sativa subsp. indica (maconha)

Subespécies




- TAXONOMIA MODERNA

Nemenclatura
N3o se baseia apenas no modelo morfoldgico de Lineu, mas numa _ L
Rana 1oenea

abordagem mais SISTEMATICA, MULTIDISCIPLINAR E POLIFASICA T L e saeseia

letre mmamsevla

1 nome: Génere

Hoje, as classificagdes taxonomicas sdo informadas por informagdes 4o = Bepers

obtidas por meio de tecnologias avancadas, como Desiague @ eserevar: falico ou sublhade
SEQUENCIAMENTO DO GENOMA, MICROSCOPIA ELETRONICA, -
CROMATOGRAFIA E MODELOS MATEMATICOS E ESTATISTICOS b

Apesar dos esforcos continuos para modernizar o sistema
taxondmico, ainda HA UMA NECESSIDADE URGENTE DE:

- FILOGENIAS CLARAS E DE ALTA RESOLUCAO EM s

MUITOS DOMINIOS, INCLUINDO A BOTANICA, PARA s B v

ELUCIDAR E RESOLVER DEBATES DE LONGA DATA R o TS
SOBRE ALGUMAS RELACOES ENTRE ESPECIES

\_




. TAXONOMIA - Linhagem, estirpe, strain, variedade e cepa

Em botanica, o termo “CEPA” é usado
para designar plantas que pertencem Porém o termo “Cannabis strain” tem um sentido
a UMA MESMA ESPECIE ligeiramente distinto.

Quando nos referimos entao a uma cepa de Cannabis,
vamos ALEM DO QUE A TAXONOMIA TRADICIONAL FAZ,
qgue é classificar as plantas em subespécies.

A aplicacdo do termo, aqui, é mais para DESIGNAR
PROPRIEDADES AINDA MAIS ESPECIFICAS.

De qualquer forma, o sentido literal da palavra “cepa” nao
se perde. Ele s6 ganha um novo significado ao elencar as
varias estirpes de Cannabis

J
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TAXONOMIA - Linhagem, estirpe, variedade, cepa

Foi assim que se consolidou o conceito de
cepa/strain/variedade/linhagem/estirpe de
Cannabis, que SERVE PARA CLASSIFICAR AS

PLANTAS DESSE GENERO CONFORME AS SUAS
PROPRIEDADES E CARACTERISTICAS.

Essa categorizacdo pode fazer REFERENCIA AS

CONCENTRACéES DE THC, CBD, ORIGEM,
TERPENOS E FLAVONOIDES OU CONFORME A SUA
POTENCIA OU AROMA.

\ ( Manktelow 2010 ) J
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g TAXONOMIA - Linhagem, estirpe, variedade, cepa

\Z

SKUNK
Quando se trata de Cannabis, os diferentes nomes das
cepas servem para descrever a origem, uma propriedade
aromatica ou um efeito. e

de mirc
ooooooooooooo
existen

Como vimos, O NOME DA CEPA JA EXPLICA, O EFEITO
ESPERADO e também diz muito sobre a genética,

origem e propriedades envolvida na formacao da

planta.

HINDU KUSH, e cepa Afghani, cuja terra natal é o
AFEGANISTAO.

CON

Bo
no

Ja strains como Somango XL e Royal Highness se
distinguem, respectivamente, por suas propriedades
estimulantes de apetite e analgésicas.
\ ( Manktelow 2010 ) GRIGORIEV et al., 2013; GRIGORIEV et al., 2011 J
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TAXONOMIA NA ERA GENOMICA
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A CAPACIDADE DE SEQUENCIAR OS GENOMAS INTEIROS inaugurou
uma nova era da genética e da bioinformatica e abriu as portas para
novas biotecnologias e uma maior compreensao do desenvolvimento

vegetal e animal, bem como da taxonomia.

Rastreando regides de genes ou genomas que compartilhe
semelhancas ou diferencas para melhor compreender a funcao e a
evolucao da informacao genética

Isto levou a uma nova era de taxonomia baseada na gendmica que liga
a filogenia e os dados gendmicos, os chamados

FILOGENOMICOS, o que levou s RECLASSIFICACAO E
CLARIFICACAO DE MUITAS RELACOES
TAXON(A)N"CAS em varias especies.

\_




. TAXONOMIA NA ERA GENOMICA

Estudos filogendmicos semelhantes baseados em gen6mica resolveram
e esclareceram as classificagoes taxonomicas conflitantes de
numerosas espécies de plantas e animais, incluindo:

1. Trigo (género Triticum L. ( Goncharov et al. 2009 ; Goncharov 2011 ))
2. Estrela fragil (género Ophioderma ( Lessios e Hendler 2022) ))
3. Bambu ( Phyllostachys edulis ( Zhao et al. 2015 ))

4. Samambaia ( Alsophila spinulosa ( Huang et al. 2022 ))

5. Zokors (género Myospalax ( Liu et al. 2022 ))

6. Pulga de agua espinhosa ( Bythotrephes leydig ( Karpowicz et al.

2021))
7. Arruda do prado ( Thalictrum spp. ( Xiang et al. 2022 ))
8. Salvia ( Salvia spp. (Hu et al. 2018 ))

\_
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