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CONTEXTE,

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

OBJECTIFS & ORGANISATION

objectifs sont multiples

caractériser la diversité genétique internationale, mais aussi caractériser finement les races

francaises et africaines, détecter des traces de sélection pour identifier les voies métaboliques impliquées dans I'expression

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

un fort impact sur I'expression des phénotypes a l'aide de |'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 especes), data paper *

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

ADAPTmap (puces 50K)
o 652 séquences du projet (Génoscope, Rosli
507 séquences publiques (NextGen, AGIN...)

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

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

DONNEES

South Africa: 3 ind. (0.3%)

Tanzania: 66 ind. (5.7%)

Tunisia: 5 ind. (0.4%)

Uganda: 3 ind. (0.3%)
Zimbabwe: 28 ind. (2.3%)
Guadeloupe: 16 Ind. (1.4%)

Azerbaijan: 1 ind. (0.1V
Bangladesh: 7 ind. (0.6%)

China: 82 ind. (7.1 %)/\

n Institute) et
lran: 54 ind. (4.7%) —

Israel: 1 ind. (0.1%) —

Korea: 41 ind. (3.5%) —
Pakistan: 36 ind. (3.1%)
Russia: 1 ind. (0.1%)
Tadjikistan: 1 ind. (0.1%) %
Uzbekistan: 1 ind. (0.1%)
Denmark: 6ind. (0.5%)
Finland: 6 ind. (0.5%)

France: 210 ind. (

/
18.1%)

Mozambique: 27 ind. (2.3%)

Morocco: 163 ind. (14.1%)

_ Mali: 36 ind. (3.1%)
~_ Malawi: 25 ind. (2.2%)

_ Madagascar: 43 ind. (3.7%)

— Kenya: 16 ind. (1.4%)

— Ethiopia: 34 ind. (2.9%)
—BurkinaFaso: 1 ind. (0.1%)
_\New Zealand: 8 ind. (0.7%)
Australia: 17 ind. (1.5%)

Unknown: 1 ind. (0.1%)

Switzerland: 152 ind. (13.1%)

Spain: 22 ind. (1.9%)
\ Netherlands: 5 ind. (0.4%)
ltaly: 36 ind. (3.1%)

Ireland: 5 ind. (0.4%)

PREMIERS RESULTATS
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(D) Analyse d’enrichissement des processus biologiques en LoF

Le développement de premiers pipelines d’analyse montre la capacité de notre Consortium a analyser les données de
séquence caprine 221, 'analyse approfondie des 1372 génomes devrait nous permettre de générer des résultats originaux a

I’échelle internationale.
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