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Riassunto:

Lo sviluppo di un’applicazione, di un software di apprendimento automatico, basato
su reti neurali, ha permesso di scansionare i genomi ed identificare le sequenze di 

esoni che codificano per i domini CH delle immunoglobuline e da questi geni è 
possibile risalire alle diverse immunoglobuline che ogni specie possiede. Da questo
studio, è stata descritta la distribuzione dei geni delle immunoglobuline tra gli ordini
dei primati. Nelle proscimmie, i geni IgD non sono presenti; nei platirrini, un gene è 

identificato per ciascuna delle classi di immunoglobuline ma il gene IgD non ha 
l’esone CH2; nella famiglia Cercopithecidae viene rilevato un gene per ogni classe

nella famiglia Colombinae, mentre in Cercopithecidae i geni per IgG sono stati
duplicati più volte. Negli ominidi, si osserva un maggior numero di duplicazioni che

includono i geni che codificano per IgA e IgE. Questi risultati indicano che dalla
comparsa dei Cercopithecidae, c’è un’ instabilità evolutiva nel locus Ig.



Le immunoglobuline, note comunemente con il termine di 
anticorpi, sono proteine globulari coinvolte nella risposta
immunitaria, cioè nel legare e neutralizzare le sostanze
potenzialmente dannose per l’organismo note con il 
termine di antigeni.
Nei mammiferi esistono cinque classi di immunoglobuline: 
IgM, IgD, IgE, IgA e IgG.

Cosa sono?



Negli ultimi anni le sequenze del 
genoma di molte specie di 
primati sono diventate disonibili 
sottoforma di set di dati WGS 
(Whole Genome Shotgun 
Sequencing) assemblati.

Una visione generale del locus 
IGHC può essere ottenuta in ogni 
famiglia di primati e sulla base di 
questo si è sviluppato un 
software 

               

                                     Chfinder



Chfinder è in grado di estrarre le 
sequenze codificanti (esoni) per i 

domini costanti delle catene 
pesanti delle Ig e tali sequenze 

geniche sono importanti allo 
scopo di confrontare i geni Ig tra le 

diverse specie

Un solo requisito deve essere 
rispettato:

    
 

ATTCGATTCGATTCGATTCG

(ripetizione in tandem)



Proscimmie
Nei genomi di sei specie di proscimmie si sono individuati 70 esoni 
che codificano per i CH di IgM, IgG, IgE e IgA, con l’eccezione di una 
sola specie…

File RNAseq utilizzati per determinare la presenza di RNA per le 
immunoglobuline.



Platirrini

Un isotipo per ogni classe 
di immunoglobuline da 
sette file del genoma WGS

In alcuni genomi 
platirrini è stata 

individuata la presenza 
di esoni che si trovano al 

di fuori del locus 

Esoni extra

RETROTRASCRIZIONE



                                                              

Attraverso il software, l’esone CH2 dei geni IgD non viene 
rilevato e per vedere se la motivazione a questo fenomeno 
sia dovuta al fatto che il gene ha solo due esoni:



Cercopithecoidea

Presenza di ulteriori esoni 
IgE CH2 e duplicazioni di 
IgG in alcune specie.

Due copie di IgE di cui una 
nel locus IGHE e l’altra in 

contig remoti.

una struttura genomica 
acquisita prima del processo 
di diversificazione evolutiva. 

RETROTRASCRIZIONE



presenza di microsatelliti che 
determina la presenza di 
contigs non assegnati a 

nessun cromosoma.

differenze nel numero 
di IgG all’interno della 

specie Macaca mulatta;

I Cercopithecoidea si 
distinguono in due famiglie 

evolutive, i Cercopithecidae che 
mostrano duplicazioni del gene 

IgG e le Colobine che non 
mostrano quest’alterazione;



Ominidi 

Duplicazioni dei geni IgG, IgA e IgE.

• Nel genoma di P.troglodytes, le analisi 
computazionali due esoni per i 
domini CH1, CH2 e CH4 dell’IgM;

• sia i gorilla che gli scimpanzè 
condividono sequenze simili alle 
quattro IgG degli esseri umani;

• divergenza dell’orango dal resto degli 
ominidi.



JGI Genomes OnLine 
Database (GOLD) 

Si tratta di una raccolta aggiornata 
quotidianamente di progetti 

genomici accumulati da tutto il 
mondo.

E’ organizzato in quattro livelli 
(Studi, Organismi, Progetti di 
Sequenziamento e Progetti di 

Analisi) e questo database fornisce 
un’interfaccia web interattiva per 

la navigazione e la ricerca in 
un’ampia gamma di progetti e 

metadati.

                     



Discussione

L’utilizzo di specifici software nell’ambito della biologia computazionale, ha 
permesso di evidenziare la presenza e struttura dei geni che specificano le varie 
Ig nei diversi organismi viventi. Considerando l’organizzazione strutturale delle 
immunoglobuline, il locus delle regioni costanti di queste proteine è cambiato 

in modo significativo nelle linee evolutive dei vertebrati.
Le regioni costanti degli anticorpi, portano funzioni effettrici che sono diverse in 

ogni classe di immunoglobuline. Quindi, la conoscenza dettagliata dei 
cambiamenti evolutivi, cioè generazione o perdita delle classi di Ig e quindi 

delle diverse sequenze geniche codificanti (esoni), è di grande interesse 
nell’ambito dell’immunologia comparata.
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