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••
 

ModelModel
 

for toxicity, crustacean metabolism, evolution

••
 

Extremophile: unique genes Extremophile: unique genes 

Osmoregulation (APH‐1. Wang et al., 1999)

Cell cycle (arrest termination in cysts: RSK. Dai et al., 2008)

Dessication (biostable dried cells: LEA proteins. Li et al. 2012)

••
 

Older than Older than DaphniaDaphnia

Closer to insect/crustacean branching
 Better understanding of origin & evolution

Artemia: genomics model?Artemia: genomics model?
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Artemia: genomics model?Artemia: genomics model?

22‐‐4 weeks4 weeks

Cysts (Artemia cyst bank)Cysts (Artemia cyst bank) No cell linesNo cell lines

Large broodLarge brood No large collection of inbred strainsNo large collection of inbred strains

Short generation timeShort generation time Slow uptake of genetic engineering toolsSlow uptake of genetic engineering tools

Simple, cheap cultureSimple, cheap culture No mutant collectionsNo mutant collections

ProPro ContraContra



A. franciscanaA. franciscana

•
 

mtDNA sequenced 
(Valverde

 
et al., 1994)

•
 

2n = 42 
(Abreu‐Grobois, 1987)
(Badaracco et al., 1987)

•
 

~ 1 Gb 
(De Vos et al., 2013)

•
 

AFLP‐based linkage map 
433 AFLP markers
(De Vos et al., 2013)

The Artemia genome so farThe Artemia genome so far

ArtemiaArtemia
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Whole genome sequencingWhole genome sequencing

PairedPaired‐‐end DNA sequencingend DNA sequencing
Illumina Hiseq 2000Illumina Hiseq 2000

Vinh Chau ♀

XX
S F Bay ♂

Materials: Materials: A. franciscanaA. franciscana
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AssemblyAssembly
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SSpaceSSpace GapfillerGapfiller

AssemblyAssembly
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CoverageCoverage 132 X

ScaffoldsScaffolds 176 700

N50N50 14 800

Assembly sizeAssembly size 1.3 Gb

Mean GC contentMean GC content 35 %

AssemblyAssembly



AnnotationAnnotation



AnnotationAnnotation
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Dehydrated cysts

Hatching Hatching  SalinitySalinity

AnoxiaAnoxia



AnnotationAnnotation
Components of the Artemia

 
genome

genes:                                genes:                                
23,860
av. length.genes:             av. length.genes:             
1,171 bp
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AnnotationAnnotation



AnnotationAnnotation



Characterizing the sexCharacterizing the sex‐‐determining regiondetermining region

Scaffolds carrying candidate sex‐determining genes



BSA by GWSBSA by GWS
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Characterizing the sexCharacterizing the sex‐‐determining regiondetermining region

Principle: SNP allele frequencies 

 should differ significantly in the 

 sex‐determining region 

339 scaffolds identified  

Homozygosity (ZZ)

Heterozygosity (ZW)



Characterizing the sexCharacterizing the sex‐‐determining regiondetermining region

Confidential

SNPs from Male reads

SNPs from Female reads

On sex‐linked marker 



Annotation of the Nuclear Receptors

•
 

Transcription factors

•
 

Embryonic development, cell differentiation, 
 reproduction, moulting and metamorphosis, …

DaphniaArtemia InsectaTetranychus

Pancrustacea

Branchiopoda

Arthropoda

Chelicerata

30 NRs 25 NRs 19‐22 NRs?

Annotation of the nuclear receptors (NR)Annotation of the nuclear receptors (NR)




 

Possible ArtemiaArtemia‐‐specific NR subfamily expansions specific NR subfamily expansions 
 (lineage‐specific duplications)


 

Some DaphniaDaphnia‐‐specificspecific
 

NRs missingNRs missing
 

in Artemia


 

Two Ecdysone receptorsEcdysone receptors
 

(cfr Daphnia)


 

Preliminary resultsPreliminary results: Pseudogenes? Redundancy?

A distinct set of NRs in Artemia, 
 very different from Daphnia pulex 

Preliminary NR annotation results

Annotation of the nuclear receptors (NR)Annotation of the nuclear receptors (NR)



NGS tradeNGS trade‐‐offoff
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What`s next?What`s next?

ProPro ContraContra

••
 

CheapCheap

••
 

Many readsMany reads

••
 

FastFast

••
 

More errorsMore errors

••
 

Shorter: Shorter: 
 

harder assemblyharder assembly
more fragmented more fragmented 

 assemblyassembly

••
 

Harder annotation Harder annotation 



Visualization of extremely long DNA molecules in nanochannelsVisualization of extremely long DNA molecules in nanochannels
””SingleSingle‐‐moleculemolecule””

 
imagingimaging

Finished de novo
 

genome of higher quality higher quality 
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What`s next?What`s next?



Principle
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What`s next?What`s next?



prof. dr. ir. Peter Bossier                     prof. dr. ir. Peter Bossier                     

dr. Gilbert Van Stappendr. Gilbert Van Stappen

prof. dr. Patrick Sorgeloosprof. dr. Patrick Sorgeloos

prof. dr. ir. Guy Smaggheprof. dr. ir. Guy Smagghe

dr. ir. Olivier Christiaensdr. ir. Olivier Christiaens

prof. dr. ir. Marnik Vuylstekeprof. dr. ir. Marnik Vuylsteke

Stephane RombautsStephane Rombauts

AcknowledgementsAcknowledgements


	�Artemia Genome��Stephanie De Vos��
	Slide Number 2
	Slide Number 3
	Slide Number 4
	Slide Number 5
	Slide Number 6
	Slide Number 7
	Slide Number 8
	Slide Number 9
	Slide Number 10
	Slide Number 11
	Slide Number 12
	Slide Number 13
	Slide Number 14
	Slide Number 15
	Slide Number 16
	Slide Number 17
	Slide Number 18
	Slide Number 19
	Slide Number 20
	Slide Number 21
	                              NGS trade-off
	Slide Number 23
	Principle
	Slide Number 25

