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Presentation et premiers resultats du

programme 1000 genomes caprins : VarGoats
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Provost?, F Pompanon?, C Robert-Granié', R Rupp', G Tosser-Klopp' et le Consortium VarGoats
"INRA, UMR 1388 GenPhySE, Castanet-Tolosan, 2 INRA, UMR 1313 GABI, Jouy-en-Josas, *UMR UGA-USMB-CNRS 5553, LECA,

Grenoble, * Génoscope, Evry

CONTEXTE ET OBJECTIFS

Le projet VarGoats est un projet international de reséquencage de génomes caprins. Notre objectif est de caractériser |a
diversité génétique et de détecter des traces de sélection, a I'aide de I'étude de variants (SNP, CNV, variants de structure).
Pour représenter la diversité génétique internationale, mais aussi caractériser finement les races francaises et les races
africaines (projet AGIN), nous avons choisi 650 animaux en nous appuyant sur le projet ADAPTmap (données 50K). Nous
avons incorporé en outre les chevres marocaines et iraniennes (berceau de domestication) de NextGen (n=180) et les
données publiques (n=200). Quelques races « inbred » et des chevres sauvages ont été ajoutées. Les données sont analysées

au sein de groupes de travail internationaux.

Nous présentons ici les résultats pilotes portant sur les chevres francaises (n=200).
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CONCLUSIONS

Le développement de premiers pipelines d’analyse sur un nombre limité d’animaux francais a permis de montrer la capacité
de notre Consortium a analyser les données de séquence caprine. L'analyse des 1000 génomes (594 disponibles a ce jour)
devrait nous permettre de générer des résultats originaux a I'échelle internationale.
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