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Egalité Short reads et trios, un duo gagnant pour l'identification de variations

Fraternité I h I I _
Romane Guilbaud, Odile Rogier, Les variations structurales (SVs) sont des réarrangements génomiques de plus de all pb, incluant les insertions, délétions, duplications et inversions.
Veronique Jorge, Harold Durufle, Ces variations sont trés étudiées chez de nombreuses especes car elles sont en lien avec certaines maladies ou |a variation de caracteres d'intérét. Avec |'accessibilité du reséquengage pour
Leopoldo Sanchez-Rodriguez, de nombreuses especes végétales, dont |es arbres, de plus en plus d'études sur les SVs sont réalisées et rendent accessibles de nombreux outils bininformatiques pour leur détection.
Patricia Faivre Rampant L 'objectif premier de cette étude est d'établir un catalogue de 8Vs chez |e peuplier noir, Fapulus nigra, en exploitant l'information apportée par notre matériel structuré en trios.

Matériel Méthodes

37 individus , organisés en 7 familles divisibles en 16 trios parents-descendant « Mise en place d'un pipeline de découverte et de génotypage des SVs

* Séquenceés en short reads lllumina de 100 a 150 bp a des profondeurs variables (9X a 57X)  Test de segregation mendélienne et sélection des SVs
« Génome de référence utilisé: Populus trichocarpa Nisqually https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ptrichocarpa_v4_1
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Conclusions:

» Bonne performance de I'analyse en fric
pour dresser un catalogue de SVs
19 578 / 41 335 genes sont affectes p
SVs
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