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CONTEXTE

Lavande historiguement améliorée par sélection
massale

Nouveaux enjeux de sélection

l—} Développer de nouvelles
variéteés

Photo pers.
Lavandes dépérissantes

Sélection assistée par marqueurs
(SAM)

Photo C. Bassaglia
(Insecte.org)
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Utilisation des marqueurs moléculaires en
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Utilisation des marqueurs moléculaires enf
SAM

Explorer la diversité génétique en amont d’'un
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CONTEXTE

Utilisation des marqueurs moléculaires en

SAM .\ .\
Génotype 1 X Génotype 2
. \ 216 3 lusi ATCTGA ATTTGA
Suivre un caractere corrélé a un ou plusieurs Marqueur corrélé
marqueurs dans un schéma de croisement d la résistance

ATTTG % X ATTTG
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CONTEXTE

Ressources disponibles pour la lavande
“*Espéce allogame, diploide, génome nucléaire ~ 1 giga paires de bases

“*Quelques données génomiques et protéiques publiques disponibles

U/ .L Taxonomy

\\ -
4 Browser
Entrez records
Database name ||Subtree links||Direct links
Nucleotide 192 1
Nucleotide EST 22 -
Protein 163

bl

NCBI, 09/15
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CONTEXTE

Espece allogame, diploide, génome nucléaire ~ 1 giga paires de bases

Quelques données genomiques et protéiques publiques disponibles

Sl /T Taxonomy
- ? {@ W.&- Browser

Entrez records
Database name ||Subtree links||Direct links
Nucleotide 192 1 —> Etoffer le catalogue de ressources
Nucleotide EST 22 . moléculaires disponibles
Protein 163 -
NCBI, 09/15




OBJECTIF

GenoParfum : développer des ressources moléculaires
pour la lavande

Catalogue de séquences de l Données de diversité

genes de lavande génétique du matériel
Plusieurs milliers de étudié

marqueurs moléculaires
(SNP)
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STRATEGIE

i
Extraction ARNm ~
i S o

“* Moins colteux a séquencer
“* Acces direct aux séquences
codants des protéines
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STRATEGIE

Extraction ARNm

v

Séguencage

CTAGCTACGCGATCC
GTAACCTAGCTACGCG
GCTACGCGATCCATT

HiSeq 2500
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STRATEGIE

Extraction ARNm

v

Séguencage

sequence initiale GTAACCTAGCTACGCGATCCAATT

Assemblage de eTceTAGCTACGCE.
reads {

novo RNAseq
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Extraction ARNm
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Séguencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de
séguences
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STRATEGIE

Extraction ARNm
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Séguencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de
7 _
séquences

+ introns

Assemblage de
novo DNAseq
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STRATEGIE
Extraction ARNm
V
Séguencage
Assemblage de
novo RNAseq
.
Annotation _ Catalogue de
fonctionnelle séquences
[(eront T exon [ exons |
| exoni | exon2 | axon3 |
[oont Tz [oons]
Reads \\
assemblés \

Cantig
BlastX —— ressemblea

\
’ un géne
m o
Swiss-Prot
(650,116)
) 5 Manuzlly annotated

and reviewed.
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Construire un catalogue de séquences de genes _ Etude de diversité

STRATEGIE

Extraction ARNm

v

Séquencage

Assemblage de
novo RNAseq
Catalogue de Séqgengage ADN de 15

séquences cultivars de lavande

Cvl ATGTCACCGTA
Cv2 ATGTCAGCGTA
Cv3 AAGTCACCGTA
Cv4 ATGTCAGCGTA

(¥

Les Renconires dy

Végetal



Construire un catalogue de séquences de genes _ Etude de diversité

STRATEGIE

Extraction ARNm

v

Séguencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de Séqgengage ADN de 15
SéquenV cultivars de lavande

, Vo | Ref. ATGTCAGCGTA |
Alignement des séquences
Cvl ATGTCACCGTA
Cv2 ATGTCAGCGTA
Cv3 AAGTCACCGTA
Cv4 ATGTCAGCGTA
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Construire un catalogue de séquences de genes _ Etude de diversité

STRATEGIE
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Extraction ARNm

v

Séguencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de Séguencage ADN de 15
séquences cultivars de lavande

V / [Ref_ A*rGTCAgCGTA ]

Alignement des séquences

pour détecter des SNP Cvl ATGTCACCGTA
Cv2 ATGTCAGCGTA

Cv3 AAGTCACCGTA
Cv4 ATGTCAGCGTA




Construire un catalogue de séquences de genes  Détecter des SNP _

STRATEGIE

Extraction ARNm

v

Séguencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de
séquences

Alignement des séquences
pour détecter des SNP Cv2 ATGTCAGCGTA
‘1' Cv4 ATGTCAGCGTA
Analyse de la distance Cvl ATGTCACCGTA
génétique

Cv3 AAGTCACCGTA

(¥

Les Renconires dy

Végetal



Construire un catalogue de séquences de genes  Détecter des SNP Etude de diversité

STRATEGIE
Extraction ARNm I Biologie moléculaire
V
Séquencage I Génomique

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de
séquences
\’

Alignement des séquences
pour détecter des SNP

v

Analyse de la distance
génétique

Bioinformatique
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RESULTATS

Extraction ARNm

v

Séquencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de
séquences
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RESULTATS

Extraction ARNm

v

Séquencage

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de
séquences

@
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Etude de diversité

Maillette

Nb séquences 171 189
assemblées

Nb de séquences avec 65 375 (38%)
un hit dans la base de
données

Nb séquences non 9446
redondantes validées



RESU LTATS M Transport

9446 genes impliqués dans des processus biologiques divers B Transcription

m Défense de la plante

B Métabolisme lipidique

W Réponse au stress

W Synthése/dégradation des
parois cellulaires

m Cycle de la cellule

M Processing ARNm

W Biosynthese protéique

m Métabolisme des glucides

W Biosynthese des acides

aminés
@) ™ Voie de signalisation de
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RESULTATS

9446 genes impliqués dans des processus biologiques divers

Etude de diversité
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RESULTATS

9446 genes impliqués dans des processus biologiques divers
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Construire un catalogue de séquences de genes _ Etude de diversité

RESULTATS

Extraction ARNm

\
Séquengage

\/

Assemblage de
novo RNAseq

Catalogue de Sequencage ADN de 15

séquences cultivars de lavande
v 4
- , | Ref. ATGTCAGCGTA
Alignement des séquences
pour détecter des SNP Cvl ATGTCACCGTA
CvZ2 ATGTCAGCGTA

Cv3 AAGTCACCGTA
Cv4 ATGTCAGCGTA
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Construire un catalogue de séquences de genes _

Etude de diversité

RESULTATS

Les lavandes étudiées sont hautement polymorphes et hétérozygotes

Nb SNP
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Construire un catalogue de séquences de genes  Détecter des SNP _

RESULTATS
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Construire un catalogue de séquences de genes  Détecter des SNP _

RESULTATS

Les lavandes étudiées sont faiblement structurées
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Construire un catalogue de séquences de genes  Détecter des SNP _

RESULTATS

Les lavandes étudiées sont faiblement structurées

Classification ascendante

— hiérarchique (UPGMA)

des 15 cultivars étudiés

Lavandes
bleues

Lavandes
bulgares
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Construire un catalogue de séquences de genes

RESULTATS

Dissimilarité max = 18 %

Détecter des SNP

Etude de diversité

5.90

77.13

B6

B7
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Francine
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Gabelle

YC77

C1550

Maillette

Diva

Ruffinato

77.13

0,167
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0,157
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CONCLUSION

Construction de séquences sur une espece orpheline - > socle pour de
I'amélioration génétique au sein de l'espece et des especes voisines) ;
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Homologie de séquences, acces aux fonctions protéiques -> marquage ciblé,
approches genes-candidats ;
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CONCLUSION

Construction de séquences sur une espece orpheline - > socle pour de
I'amélioration génétique au sein de I'espece et des especes voisines ;

Homologie de séquences, acces aux fonctions protéiques -> marquage ciblé,
approches genes-candidats ;

Marqueurs moléculaires = outils intéressant pour étudier la diversité génétique
en amont d’un programme de sélection.
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