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Application a 5 especes d’intérét en écologie et évolution
Besnard ALY, Lassalle G, Michon-Coudouel S?, Stoeckel S3, Petit EJ!

IDECOD (Dynamique et Durabilité des Ecosystémes), INRAE, IFREMER, Institut Agro, 35042 Rennes cedex, France
2EcogenO (plateforme génomique), Université Rennes 1, CNRS, 35042 Rennes Cedex, France
3IGEPP, INRAE, Institut Agro, Univ. Rennes 1, 35650 Le Rheu, France

Objectif :
Evaluation de la qualité du génotypage a partir de triplicas.
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Replica 1 TA TA TA TA TA AA AA AA AA \
Replica 2 TA TA TA TA AA AA AA AA TT :
Replica 3 TA -- TT AA TT AA - - AT - - S ——
Consensus TA TA TA TA TA AA AA -- --
Hétérozygotes Homozygotes Pas de consensus / I::>
Succes d'amplification 3/3 2/3 3/3 3/3 3/3 3/3 2/3 3/3 2/3
Allelic dropout (ADO)* 0/3 0/3 1/3 1/3 2/3 - - - -
Indice de qualité (QI)¢ 3/3 2/3 2/3 2/3 1/3 3/3 2/3 - -
Espéces Individus Locus Protocole ADN Succes d’amplification = Allele dropout (ADO)
Pacifastacus leniusculus a4 N S o
Tissus biologiques 2
32 66 Hi-Plex2 20 ng/uL L
DO>1,8 °
E 40
Cornu aspersum o
Tissus biologiques
& 96 192 Hi-Plex2 20 ng/uL
= DO>1,8 37
Salmo trutta .
Tissus biologiques 2
276 459 Hi-Plex2 0,5-70 ng/uL
DOO0->138 3
Lampetra fluviatilis
Lampetra planeri 27
Tissus biologiques + i
96 189 Hi-Plex2 variant Larves 7
i-Plex2 variante 7-300 ng/ul ]
DO1a>1,8
Féces E
96 109 Hi-Plex2 variante 0-3ng/uL s
DO0-0,8

Profondeur de séquengage (log10) Profondeur de séquengage (log10)

Conclusion : Méthode facilement reproductible d’une espéce a I'autre (nous I'avons aussi appliquée a une espéce de plante polyploide). Si besoin, les catalogues de
marqueurs peuvent étre aisément obtenus a partir de séquengage RAD de pools d’ADNe. Avec une profondeur de séquengage de 100X, les critéres de qualité décrits ci-
dessus montrent une bonne qualité de génotypage quelle que soit les variations techniques mises en ceuvres. Colts d’analyse : env. 8 a 10€/échantillon.

Points d’amélioration : modéle de génotypage, homogénéité de la profondeur de lecture sur les différents locus

Remerciements : Univ. Melbourne, DJ.Park, BJ.Pope, F.Hammet, K.Mahmood ; UMR ECOBIO, JM.Paillisson, A.Ernoult, M.Balbi, L.Madec ; Univ. Greifswald, T.Naef, L.Lehnen, A.Hammer, G. Kerth ; Interreg SAMARCH, A King, J.Stevens ; ISEM, S.Puechmaille ; UMR DECOD, S.Launey, G.Evanno, N.Decanter

Indice de qualité (Ql)

0.1 1 10 100
Profondeur de séquengage (log10)

Références:

Hammet et al. 2019 BioTechniques
PNguyen-Dumont et al. 2013 et 2015 BioTechniques.
“Broquet & Petit 2014 Mol Ecol

9Miquel et al. 2014 Mol Ecol

*Delord et al. 2019 Meth Ecol Evol

1000 10000



