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Aurélie Berard, Isabelle Le Clainche, Aurélie Chauveau Avec nos 2 équipes Développement Technologique & Production et Informatique & Bio-Informatique,
Support-epgv@inrae.Tr nous répondons aux besoins des projets en génomique végétale et environnementale
 Production de données de qualité : Séequencage et Génotypage  Bio-Analyse (recherche de polymorphismes, appel de génotypes, annotation)
« Solutions innovantes pour I'étude du polymorphisme des génomes  (estion des données et métadonnées regues et produites (FAIR)
« Expertise et conseil  Formation, animation et diffusion des savoirs (Colloque EPGV, Génome a I'école)

METHODOLOGIES & EQUIPEMENTS

Localisée au Genoscope, 'lEPGV bénéficie de 'acces aux équipements de pointe du Genoscope et aux services du CNRGH.
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DEVELOPPEMENTS 2020-2022

> Informatique et Bio-Informatique

> Technologiques
* Pipeline d’appel de SNPs et de génotypes

* Extraction ADN Haut Poids Moleculaire » Pipeline d’estimation de fréquences haplotypiques dans des mélanges d’individus
* Assemblage de génomes : peuplier, lavande et lin - Pipeline d’appel de SV et de génotypes a partir de séquencage courtes lectures : peuplier
* Genotypage de SNPs cibles par sequencage : lavande, lentille, mais, tomate - Evaluation des performances de méthodes longs fragments pour la détection de SV : arabette
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« Séquencage seélectif Oxford Nanopore Technologies (NAS)
Oxford Nanopore and Bionano Genomics technologies evaluation for plant structural variation detection
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