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| Objectifs

<> Suivi de I"’évolution de la diversité intra-hote de PUUV lors d’infections expérimentales chez des campagnols roussatres.

<> Test de 2 méthodes de séquencage haut-débit (Miseq et Pacbio) pour identifier et suivre |’évolution de variants viraux rares.

| Résultats
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<> 44 SNPs sont détectés en MiSeq dans l'inoculum de
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<> Apreés correction des séquences PacBio par une nouvelle méthode, le

e A1412 / C1424

—anma POlymorphisme détecté en MiSeq est retrouvé et les séquences completes
des deux variants principaux présents dans l'inoculum sont reconstituées.
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<> La fréquence de l'un des deux variants principaux chute au cours de
I'infection.
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\ Conclusions et perspectives

< La technologie MiSeq permet I'identification et le suivi de SNPs au sein des génomes mais ne permet pas d’associer ces SNPs
entre eux pour reconstruire la séquence complete d’un variant particulier (haplotype).

<> La technologie de séquencage « long-reads» (PacBio) permettant de séquencer des génomes entiers mais avec un taux d’erreur
élevé, devrait permettre d’associer les SNPs détectés et validés en MiSeq,.
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