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OBJECTIFS ET MISSIONS

Avec nos 2 equipes Développement Technologique & Production et Informatique & Bio-Informatiqgue, nous repondons aux besoins des projets
en genomique vegetale et environnementale pour I’étude de polymorphismes ponctuels (SNP) et des variations structurales.

* Production de données de qualité : Séquencage et Génotypage * Bio-Analyse (recherche de polymorphisme, appel de génotypes, annotation)

« Solutions innovantes pour I'étude du polymorphisme des genomes « Gestion des donnees et métadonnées recues et produites (FAIR).

* Consell et expertise « Formation, animation et diffusion des savoirs (Colloque EPGV, Génome a I'école).

SAVOIR FAIRE, METHODOLOGIES & EQUIPEMENTS

Localisée au Genoscope, ’'EPGV bénéficie de I'acces aux équipements du Genoscope et aux services du CNRGH.
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« Séquencage et ReSéquencage d’especes de grandes cultures, ornementales,
fruitieres, maraicheres, forestieres et aromatiques.

* Puces de genotypage HD, coordination d'une puce européenne multi-especes
d'arbres forestiers.

* Pipeline annotation de genes NBS-LRR : NLGenomeSweeper sous SourceSup.
DOI : 10.15454/DS6VIK

* Pipeline d'analyse BSA-Seq : Canaguier et al. Poster at 7th International Poplar
Symposium (Buenos Aires). URL : http://prodinra.inra.fr/record/452557
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* Stockage, sauvegarde, soumission, archivage

* Collogue EPGV : https://www.versailles-grignon.inra.fr/epgv/Colloque
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