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Cellulose	  	  

Cellulose	  is	  a	  polysaccharide	  chain	  of	  carbohydrates	  
	  
Ø  Structurally	  important	  cell	  walls,	  plants,	  algae,	  oomycetes.	  
Ø  Cellulose	  accounts	  for50-‐70%	  (dry	  weight)	  in	  biomass	  
Ø  Plant	  and	  Microbial	  Cellulose	  
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Cellulose	  like	  Genes	  (Csl	  genes)	  

Csl	  genes	  encode	  cellulose	  synthase	  
enzymes	  

	  
Ø  Nine	  Csl	  subfamilies	  

Csl Subfamilies 

Ø  CesA family 
Ø  CslA 
Ø  CslB 
Ø  CslC 
Ø  CslD 
 

Ø  CslE 
Ø  CslF 
Ø  CslG 
Ø  CslH 

Yin	  et	  al.,	  2009	  
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A	  database	  of	  iden%fied	  Csl	  genes	  from	  17	  species	  
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Spirogyra	  pratensis	  

A	  Fresh	  water	  algae	  (charophyta)	  
	  
	  
	  
	  	  

h9p://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=59533	  

Europe:	  Balearic	  Islands,	  Spain,	  North	  
America:	  Indiana,	  South-‐west	  Asia:	  India	  	  

	  
	  
	  
In	  2010,	  Ruth	  E.	  
Timme1	  and	  Charles	  F.	  
Delwiche	  published	  
SRA	  data	  sets	  of	  	  
Spirogyra	  pratensis.	  	  	  
	  
	  
We	  wanted	  to	  know	  if	  
there	  were	  and	  Csl	  
homologs	  in	  the	  
previously	  published	  
database.	  	  
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Work	  Flow	  

Csl	  gene	  database	  

Query	  	  
SRA	  Reads	  

TBLASTN	  TFASTY	  

Possible	  Homologs	  

Bioperl	  
Get	  fasta	  	  

Sequences	  from	  SRA	  
	  

Assemble	  	  
Con%gs	  

FASTY	  
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SRA	  dataset	  

Spirogyra	  pratensis	  image	  borrowed	  from	  
Charles	  F.	  Delwiche	  lab	  at	  the	  University	  of	  
Maryland	  

Spirogyra	  pratensis	  datasets	  
were	  downloaded	  from	  NCBI.	  	  
	  
This	  sra	  library	  is	  the	  result	  of	  
genomic	  work	  performed	  at	  
UTEX	  as	  part	  of	  combina%on	  
sanger	  454	  	  study	  of	  two	  
charophyte	  species:	  
	  
Spirogyra	  pratensis	  
and	  
Coleochaete	  orbicularis.	  
	  
The	  post	  clustering	  S.	  Pratensis	  
dataset	  contains	  over	  12,000	  
unique	  transcripts	  

Pond	  Scum	  Profile:	  Spirogyra	  is	  cloud	  
forming	  with	  long	  filaments,	  generally	  
unbranched.	  
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SRA	  dataset	  

Fastq-‐dump	  

Using	  the	  Fastq-‐dump	  from	  
the	  SRA	  toolkit,	  we	  extract	  
the	  sequence	  informa%on	  
from	  the	  SRA	  data	  along	  
with	  the	  quality	  measure	  of	  
the	  read.	  

Visual	  representa%on	  of	  the	  mapping	  between	  PHRED	  and	  Solexa	  
quality	  scores.	  Ver%cal	  layout	  represents	  the	  probability	  of	  error	  on	  
a	  log	  scale,	  therefore	  the	  PHRED	  points	  are	  equally	  spaced	  (black	  
circles	  on	  leh),	  while	  the	  Solexa	  points	  are	  not	  (white	  circles	  on	  
right).	  Solid	  black	  lines	  are	  reciprocal	  mappings	  between	  scores,	  
and	  grey	  arrows	  are	  lossy	  mappings.	  Near	  the	  top	  of	  the	  figure,	  the	  
black	  lines	  are	  almost	  horizontal	  because	  the	  two	  scores	  are	  almost	  
equal.	  The	  straighiorward	  mapping	  of	  higher	  scores	  is	  omi9ed	  due	  
to	  space.	  
	  
From:	  The	  Sanger	  FASTQ	  file	  format	  for	  sequences	  with	  quality	  scores,	  and	  the	  
Solexa/Illumina	  FASTQ	  variants	  

From:	  The	  Sanger	  FASTQ	  file	  format	  for	  sequences	  with	  quality	  scores,	  and	  the	  Solexa/Illumina	  FASTQ	  
variants.	  Nucleic	  Acids	  Res.	  2010	  April	  



Fastq	  

TBLASTN,	  TFASTY	   Iden3fica3on	  of	  
	  possible	  Homologs	  

The	  SRA	  reads	  were	  translated	  into	  protein	  sequences	  and	  used	  as	  a	  
query	  against	  the	  published	  Csl	  database.	  

Homologous hits 
TBLASTN TFASTY 
91126	   94904	  
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CAP3	  Con%gs	  

Con3q	  Construc3on	  

CAP3:

Xiaoqiu	  Huang	  and	  Anup	  Madan, 1999

CAP3	  “Shotgun”	  assembly	  

74	  assembled	  con%gs.	  

Fastq	  

TBLASTN,	  TFASTY	  

SRA	  dataset	  
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FASTY	  

Homolog	  Confirmatory	  Step	  

FASTY-‐	  DNA	  protein	  to	  a	  Protein	  database	  
Ø  Using	  3	  frame	  shihs	  
Ø  E-‐value	  cut	  off	  1e-‐5	  
Ø  Best	  match	  was	  taken	  

Background	  

Results	  

Analysis	  

CAP3	  Con%gs	  

Fastq	  

TBLASTN,	  TFASTY	  

SRA	  dataset	  



Background	  

Results	  

Analysis	  

SRA	  
Distribu%on	  

Blast/FASTY	  

Analysis	  Stage	   Sequences	  

SRA	   614139	  

TBlastn/TFASTY	   91126/94904	  
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SRA	  
Distribu%on	  

Blast/FASTY	  

Analysis	  Stage	   Sequences	  

SRA	   614139	  

Blast/TFASTY	   91126/94904	  

CAP3	   4384	  

Final	  FASTY	   74	  

Cap3	  

FASTY	  



Yin	  et	  al.,	  2009	  

	  
	  	  	  	  33	  cesA	  
	  	  	  	  30	  cslA	  
	  	  	  	  	  8	  cslC	  
	  	  	  	  	  3	  cslF	  
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8	  

3	  
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SRA	  Distribu%on	  
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Cap3	  

FASTY	  

Family	   Sequences	  

cesA	   33	  

cslA	   30	  

cslC	   8	  

cslF	   3	  

Total	   74	  
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SRA	  Distribu%on	  

Blast/FASTY	  

Cap3	  

FASTY	  

con%g	   x	   y	   family	   length	   evalue	  
10	   41	  pt_30735	   eugene3.00160483	   cesA	   39	   1.80E-‐12	  
67	   375	  pt_55880	   estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2190	   cesA	   44	   8.50E-‐10	  

72	   383	  sb_14834	   estExt_Genewise1Plus.C_chr_106936	  cesA	   44	   3.90E-‐06	  
25	   82	  pt_30735	   eugene3.00160483	   cesA	   55	   1.80E-‐20	  
61	   362	  sm_4713	   e_gw1.0.15.1	   cesA	   60	   1.90E-‐19	  
38	   292	  os_5702	   LOC_Os01g54620.1	   cesA	   66	   1.90E-‐19	  
46	   326	  pp_5273	   estExt_gwp_gw1.C_1890065	   cesA	   68	   1.70E-‐06	  
31	   94	  pp_8706	   estExt_fgenesh1_pm.C_300004	   cesA	   83	   3.00E-‐31	  
42	   315	  pt_34236	   eugene3.13980001	   cesA	   86	   5.20E-‐32	  
5	   31	  os_5702	   LOC_Os01g54620.1	   cesA	   92	   7.70E-‐36	  
66	   370	  pt_30735	   eugene3.00160483	   cesA	   94	   4.40E-‐35	  
28	   88	  pp_8706	   estExt_fgenesh1_pm.C_300004	   cesA	   95	   2.70E-‐38	  
59	   359	  pt_3118	   fgenesh1_pg.C_LG_V000269	   cesA	   97	   4.60E-‐36	  
4	   29	  pp_2722	   estExt_Genewise1.C_80120	   cesA	   108	   4.60E-‐29	  
62	   363	  pp_8706	   estExt_fgenesh1_pm.C_300004	   cesA	   110	   3.70E-‐47	  
39	   305	  pp_4876	   e_gw1.29.2.1	   cesA	   114	   4.80E-‐42	  
34	   100	  sm_4713	   e_gw1.0.15.1	   cesA	   115	   4.90E-‐40	  
11	   45	  pp_5273	   estExt_gwp_gw1.C_1890065	   cesA	   117	   1.10E-‐26	  
32	   95	  pp_8706	   estExt_fgenesh1_pm.C_300004	   cesA	   131	   1.70E-‐58	  
6	   33	  vv_19270	   GSVIVP00025577001	   cesA	   135	   2.60E-‐19	  
12	   50	  vv_22004	   GSVIVP00028800001	   cesA	   136	   1.10E-‐49	  
7	   34	  pp_8706	   estExt_fgenesh1_pm.C_300004	   cesA	   139	   6.10E-‐63	  
22	   76	  pp_5273	   estExt_gwp_gw1.C_1890065	   cesA	   140	   1.30E-‐48	  
18	   69	  sb_5917	   estExt_Genewise1.C_chr_10425	   cesA	   145	   9.00E-‐34	  

23	   78	  pt_53607	   estExt_fgenesh1_pg_v1.C_LG_IX0974	  cesA	   150	   4.70E-‐65	  
60	   360	  sm_4713	   e_gw1.0.15.1	   cesA	   169	   3.50E-‐55	  
26	   83	  pp_5275	   estExt_gwp_gw1.C_1890069	   cesA	   180	   8.80E-‐39	  
69	   377	  pp_4876	   e_gw1.29.2.1	   cesA	   199	   1.40E-‐88	  
15	   61	  pp_1195	   estExt_fgenesh1_pg.C_2130003	   cesA	   200	   8.70E-‐75	  
29	   89	  vv_22004	   GSVIVP00028800001	   cesA	   218	   1.30E-‐95	  

19	   72	  sm_4713	   e_gw1.0.15.1	   cesA	   261	  1.10E-‐115	  
9	   37	  pp_4876	   e_gw1.29.2.1	   cesA	   270	   3.80E-‐63	  

1	   18	  sm_18364	  estExt_Genewise1Plus.C_490155	   cesA	   346	  8.00E-‐105	  
54	   344	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   46	   1.50E-‐07	  
17	   66	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   60	   2.20E-‐09	  
33	   97	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   61	   6.80E-‐09	  
14	   60	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   68	   3.50E-‐09	  
24	   81	  pt_41925	   eugene3.00660037	   cslA	   71	   2.40E-‐10	  
27	   85	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   74	   2.40E-‐11	  
35	   138	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   74	   1.30E-‐07	  
47	   327	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   74	   2.60E-‐09	  
13	   57	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   78	   1.60E-‐10	  
50	   334	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   78	   9.80E-‐06	  
8	   35	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   79	   1.90E-‐08	  
16	   64	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   79	   3.90E-‐06	  
55	   346	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   79	   6.50E-‐09	  
43	   317	  vv_17281	   GSVIVP00023244001	   cslA	   81	   3.90E-‐12	  
44	   318	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   84	   3.80E-‐09	  
73	   385	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   100	   1.00E-‐08	  
45	   320	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   105	   8.60E-‐09	  
51	   335	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   105	   6.40E-‐12	  

53	   342	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   106	   3.30E-‐06	  
52	   341	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   111	   6.10E-‐12	  
74	   389	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   113	   4.00E-‐12	  
58	   358	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   116	   2.30E-‐10	  
64	   368	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   116	   7.80E-‐13	  
37	   288	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   118	   5.80E-‐07	  
68	   376	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   120	   9.30E-‐09	  
63	   367	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   122	   4.00E-‐10	  
30	   90	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   125	   9.70E-‐11	  
56	   348	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   125	   7.50E-‐06	  
41	   310	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   130	   8.90E-‐14	  
40	   308	  os_53309	   LOC_Os09g39920.1	   cslA	   162	   1.30E-‐18	  
65	   369	  pp_1877	   estExt_Genewise1.C_2240022	   cslC	   33	   8.80E-‐10	  
57	   354	  vv_15251	   GSVIVP00020790001	   cslC	   65	   3.60E-‐16	  
48	   328	  pp_29689	   estExt_gwp_gw1.C_190149	   cslC	   78	   1.90E-‐13	  
3	   25	  sb_5965	   estExt_Genewise1.C_chr_11372	   cslC	   92	   6.00E-‐38	  

21	   74	  pp_18179	   e_gw1.373.38.1	   cslC	   92	   1.40E-‐23	  
71	   380	  pp_29689	   estExt_gwp_gw1.C_190149	   cslC	   102	   2.30E-‐29	  
70	   379	  sb_5965	   estExt_Genewise1.C_chr_11372	   cslC	   209	   9.50E-‐88	  
36	   201	  vv_10325	   GSVIVP00014999001	   cslC	   277	   1.30E-‐15	  
2	   23	  os_42916	   LOC_Os07g36630.1	   cslF	   33	   1.90E-‐07	  

20	   73	  os_42916	   LOC_Os07g36630.1	   cslF	   33	   1.40E-‐07	  
49	   329	  os_42916	   LOC_Os07g36630.1	   cslF	   39	   6.50E-‐06	  
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