myomiRNA. E’ stato dimostrato che 1’espressione di miR-1 e miR-206 & regolata dal fattore trascrizionale muscolare
MyoD e che, a loro volta, questi miRNA regolano negativamente diversi geni target tra i quali I’istone deacetilasi 4
(HDAC4), la DNA polimerasi a e la follistatina favorendo, in ultimo, 1'uscita dal ciclo cellulare ed il processo
differenziativo. Per quanto intensamente studiato il network regolativo miogenico deve ancora esser ben caratterizzato.
Recenti evidenze dimostrano un importante coinvolgimento in questo processo di fattori trascrizionali e miRNA
espressi in modo ubiquitario come il fattore trascrizionale Yin and Yangl(YY1) ed il miR-214. Argomento di questo
lavoro ¢ lo studio dei meccanismi trascrizionali e post-trascrizionali che regolano la miogenesi. Alla base della nostra
strategia c’¢ la contestualizzazione dell’attivitd fattore ubiquitario BERF-1/ZBP-89/ZFP148 all’interno del network
regolativo miogenico. Studi pregressi, infatti, hanno dimostrato che questo fattore & coinvolto nella miogenesi e come
una sua de-regolazione abbia conseguenze evidenti nel differenziamento del modello cellulare muscolare murino C2.7.
In questo lavoro abbiamo generato profili di espressione di 86 microRNA in cellule C2.7 wildtype e in cellule C2.7 che
over-esprimono stabilmente il fattore BERF-1/ZBP-89/ZFP148. Abbiamo condotto un’analisi predittiva delle relazioni
regolative tra il fattore BERF-1/ZBP-89/ZFP148 ed i microRNA coinvolti nel differenziamento muscolare.
Combinando i risultati delle due analisi abbiamo ipotizzato un modello a feedback loop negativo che coinvolge BERF-
1/ZBP-89/ZFP148, MyoD ed il miR-206. In ultimo, abbiamo parzialmente dimostrato il modello tramite saggi
funzionali, over-esprimendo, nel nostro sistema cellulare, sia MyoD che il miR-206.

Identificazione dei geni codificanti per i recettori di acido y-amminobutirrico nel genoma del
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L'acido y-amminobutirrico (GABA) ¢ una molecola sintetizzata da una moltitudine di organismi viventi, dai

batteri all’'uomo, ed ¢ il principale neurotrasmettitore inibitore del sistema nervoso centrale dei mammiferi (Watanabe et
al., 2002). I1 GABA agisce attraverso recettori ionotropici (GABA4-Rs) e metabotropici (GABAg-Rs), due tipologie di
canali eteromerici di membrana implicati nel trasporto di ioni. Studi farmacologici e fisiologici hanno rilevato la
presenza di GABA-Rs nella giunzione neuromuscolare di echinodermi adulti (Devlin 2001). Altre evidenze indicano
ruoli necessari per la contrazione del tubo digerente e 1’attivita natatoria di larve di riccio di mare (Florey et al., 1975;
Katow et al., 2013). Tuftavia, non ¢ stato affrontato lo studio della segnalazione mediata dal GABA durante
I’embriogenesi del riccio di mare. Al fine di indagare su questo aspetto ¢ stata effettuata un’analisi in silico estensiva
del genoma di riccio di mare delle specie disponibili, che ha condotto all’identificazione del complemento di geni
codificanti per le varie subunita dei GABA-Rs. In particolare, nella specie Strongylocentrotus purpuratus & stata
identificata una regione genomica di circa 450 kb contenente gli ortologhi codificanti per o e B, le due tipologie di
subunita che concorrono alla formazione dei GABA,-Rs, organizzate reciprocamente in maniera divergente. Tale
configurazione bigenica divergente & caratteristica degli invertebrati (Tsang et al., 2007). In regioni genomiche distinte
sono state anche identificati gli ortologhi codificanti per B1 e B2, le due subunita che si assemblano in GABAg-Rs.
Risultati simili sono stati ottenuti analizzando le versioni preliminari dei genomi di altre specie di ricci di mare. [ cDNA
codificanti per le varie subunitd menzionate sono stati recentemente isolati ed & in corso di caratterizzazione il profilo di
espressione spazio-temporale, durante 1’embriogenesi, dei geni corrispondenti.
Bibliografia: Devlin. C. L. (2001) * The pharmacology of y-aminobutyric acid and acetylcholine receptors at the echinoderm
neuromuscolar junction” J. Exp. Biol. 203, 887-896; Florey E. et al. (1975) “Excitatory actions of GABA and of acetyl-choline in sea
urchin tube feet” Comp. Biochem. Physiol. C. 51(1):5-12; Katow H. et al. (2013) “Development of the GABA-ergic signaling system
and its role in larval swimming in sea urchin” J. Exp. Biol. 216(Pt 9):1704-16; Tsang S.Y. et al. (2007) “The evolution of GABAA
receptor-like genes” Mol. Bio. Evol. 24(2):599-610; Watanabe M. et al. (2002) “GABA and GABA receptors in the central nervous
system and other organs "’ Int. Rev. Cytol. 213:1-47.
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Anadenanthera colubrina var. cebil ¢ un albero di grande importanza in gran parte del Sud America sia a
livello culturale ed economico che per usi terapeutici e medicinali. L*Unione Internazionale per la Conservazione della
Natura (IUCN) lo ha incluso nelle specie vegetali a rischio di estinzione. Per la caratterizzazione dell’albero A.
colubrina var. cebil abbiamo individuato alcune popolazioni da quattro diversi siti su tutta l'area di distribuzione nella
provincia di Salta (Nord Argentina) e abbiamo esaminato sia alcuni parametri morfologici (dimensione di frutta e semi;
peso e numero di semi per frutto) che descrittori genetici (ITS, Intergenic Transcripted Spacer). Sia i caratteri
morfologici che quelli genetici mostrano variabilita nelle 4 popolazioni corrispondenti ai seguenti siti: a- El Gallinato;
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