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Zebrafish is an
important model for
human development
and disease. Most
human organ system
can be study on a
cellular level in
zebrafish
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Zebrafish life cycle completed in 90 days

after fertilization
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Area of heart contractions

Eye primordium
Lens primordium

Somites organizing into
myomeres

Yolk and forming yolk sac

Perivitelline space

Zona radiata



Three types
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Omrader hvor sebrafisk vil kunne bidra direkte med informasjon gjennom
komparativ og funksjonell genomikk:

eForenkle og fremskynde annotering av laksegenomet

eKomparativ og funksjonell epigenomikk, ncRNA-omikk

eKoble SNPer til funksjon

eMekanismer som styrer optimalisere nye (ikke-marine) férravarer og
forutnyttelse

eMekanismer for biologisk respons av miljg: lys, temperatur tidlig utvikling,
organdannelse og pubertet

eUtvikling av steril oppdrettsfisk

eDypere forstaelse avimmunsystemet, enkelte sykdomsmekanismer og vaksine-
strategier

eUtvikling av nye strategier for profylakse og bekjempelse av sykdom
eDypere forstaelse av fordgyelse, metabolisme og vekst, for a, CO2/pH
(klimaendringer), ioner ol.
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Sesjon 3 Utnyttelse av laksens genom for norsk havbruksnaering
Hvordan kan norsk havbruksnzering nyttiggjore seg kartleggingen av laksens genom pa

en best mulig mate?

- Fra genom til biologisk forstaelse: strategi og konsept:
Jon Vidar Helvik, Biologisk institutt, Universitetet i Bergen



Hvilke muligheter laksegenomet vil kunne gi laksenzeringen i

arene som kommer: Utredning

Hovedhensikt:

Skaffe laksenaeringen en oversikt over hvordan en best mulig kan utnytte laksegenomet som et verktgy
for a Igse praktiske utfordringer i lakseproduksjonen - tanker om hvordan laksegenomet kan bidra pa

ulike omrader.

Biologiske prosesser

Hvordan sekvens- og genom-informasjonen kan gke
forstdelsen og bidra til G Igse problemer knyttet til:
- Yngelproduksjon og normalutvikling,

- En mer robust smolt

- Produksjonsoptimalisering, vekstoptimalisering og
forbedret forutnyttelse,

- Produktkvalitet (filetfarge, tekstur, fettinnhold, m.m.)
- Deformiteter

- Styrt kipnnsmodning

- Steril fisk

Sykdom
- Pkt resistens mot virussykdommer og bakterier
- Bekjempelse av lakselus

Avl
Kartlegging av gener som pavirker gkonomisk viktige
egenskaper og implementering i praktisk avl

Modellarter

Kompetanse

- Hva som trengs av biologisk basiskunnskap for @ kunne
nyttiggjgre seg funksjonell genomikk innen akvakultur.

- Vitenskapelig metodikk/teknologi/kompetanse som ma
pa plass i havbruksforskningsmiljgene for at
forskningsinnsatsen skal bli mest mulig effektiv og
oppdatert.

- Hvilken kompetanse nzeringsaktgrer bgr etterspgrre for
a kunne utnytte genomet i egen organisasjon.
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Gene annotering

Gene prediksjon
BLAST | kjent sekvens database

L

(Basic Local Alignment Search Tool)
Protein familie annotering

Gene Ontologi:

Celluleere komponenter, biologiskprosess
molekylaerfunksjon

KEGG, kart over gen-nettverk:

Molekyleer interaksjon og reaksjonsnettverk
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KEGG gen-nettverk (pathways)
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RNA sekvensering (RNASeq)

pre-mRNA

Exon
Antall RNASeq sekvenser av

et spesifikt gen korrelerer
med genets aktivitet




Gen-aktivitet
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| stede for a se pa enkelt gener kan en na studere gen-nettverk
Viktig nar en studerer laks siden den har mange paraloge gener (ekstra genom duplisering)
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KEGG Salmon RNASeq

HI, Tomasz Furmanek et al
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Gen aktivitet i ulik vev/stadier
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Endring av genaktivitet under ulike
miljgbetingelser, temp, lys, saltholdighet....
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Effekt av genetisk variasjon (SNP
analyser) pa genaktivitet/

Effekt av for pa genaktivitet
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Biologiske-
prosesser

Avl

Tid

Fase |

/

*  Studie av

enkeltgener/faktorer
*  Fysiologiske malinger
*  Anatomiskstruktur

\ |

*  Fenotypisk
karakteriseringog
kryssing

* Begrenset antall
genetiske markgrer

\

2012

Fase |l

En holistizk
tilnErming
Studie av multiple
gener/faktorer
(transkriptom,
proteom, epigenom)
Forstaelse av
genetiske nettverk
og system

Hay tetthet av
genetiske
markgrer (SNP)
Koble fenotype
til genom
omrader

Fase lll

koble informasjon om
fenotypiske egenskaper
med genetizke
egenskaper.

Forsta molekylzre
mekanismer som ligger
bak spesifikke
egenskaper.

Forsta betydningen av
variasjonen og
tilpasningen av
egenskaperien
populasjon




