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DONNEES

CONTEXTE, OBJECTIFS & ORGANISATION

Le développement de premiers pipelines d’analyse montre la capacité de notre Consortium à analyser les données de

séquence caprine [2-5]. L’analyse approfondie des 1372 génomes devrait nous permettre de générer des résultats originaux à

l’échelle internationale.

PREMIERS RESULTATS

Le projet VarGoats (http://www.goatgenome.org/vargoats.html) est un projet de reséquençage de génomes caprins. Nos

objectifs sont multiples : caractériser la diversité génétique internationale, mais aussi caractériser finement les races

françaises et africaines, détecter des traces de sélection pour identifier les voies métaboliques impliquées dans l’expression

des traits zootechniques sélectionnés et les mécanismes d’adaptation, identifier des mutations « perte de fonction » ayant

un fort impact sur l’expression des phénotypes à l’aide de l’étude de variants de type SNP, INDELs, CNV ou variants de

structure. Les analyses sont effectuées au sein de groupes de travail internationaux.

o 1159 animaux : Capra hircus (1124, 136 races) + autres

Capra (35, 8 espèces), data paper 1

o L’échantillonnage s’appuie sur les résultats du projet

ADAPTmap (puces 50K)

o 652 séquences du projet (Génoscope, Roslin Institute) et

507 séquences publiques (NextGen, AGIN…)

o 74,274,427 SNPs et 13,607,850 INDELs (assemblage ARS1)

groupes selon l’origine géographique (Neighbor-
joining tree, 106 SNP)

(A) Détection des mutations perte de fonction (LoF) et (B) leur répartition en fonction de 
“l’essentialité” du gène-hôte (LOEUF score bas= gene indispensable) 
(C) Analyse en composantes principale à l’aide des LoF
(D) Analyse d’enrichissement des processus biologiques en LoF

Codage : 3 lettres pour la race, suivies, si
besoin de 2 lettres pour le pays 
d’origine(BBB-CC)

Mutation 

type

Whole VARGOATS population (n=1159), 74,274,427 SNPs

Elimination 

100 

individuals 

--max-

missing 0.9

snpEFF snpEFF + VEP Compensator

y mutations
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Pseudogenes
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Total Capra 

hircus

(n=1059)

Stop Gained 4245 3392 199 107 3086 2578

Stop Lost 528 371 16 355 275

Start Lost 490 461 17 444 334

Splice Acceptor 1229 971 23 948 712

Splice Donor 1617 1311 33 1278 973

TOTAL 8109 6506 199 196 6111 4872
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Autres jeux de données :

o Jeu de 1372 animaux (enrichi en animaux asiatiques)

o Jeu de 1 million de SNPs représentatifs (pour accélérer les traitements)

o Fichiers bam, jeux non filtrés

http://www.goatgenome.org/vargoats.html

