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Utilisation des marqueurs moléculaires en 
SAM

Explorer la diversité génétique en amont d’un 
schéma de croisement

Suivre un caractère corrélé à un ou plusieurs 
marqueurs dans un schéma de croisement

Génotype 1
ATCTGA

Génotype 2
ATTTGA

Marqueur corrélé 
à la résistance

ATCTG ATCTG ATCTGATTTG ATTTG

X
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OBJECTIF

GenoParfum : développer des ressources moléculaires 
pour la lavande

Catalogue de séquences de 
gènes de lavande

Plusieurs milliers de 
marqueurs moléculaires 

(SNP)

Données de diversité 
génétique du matériel 
étudié



Extraction ARNm

STRATEGIE
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité



Extraction ARNm

STRATEGIE
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité

Moins coûteux à séquencer
 Accès direct aux séquences 
codants des protéines



Extraction ARNm

Séquençage 

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

STRATEGIE



Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

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

STRATEGIE



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

STRATEGIE
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

STRATEGIE
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité

Assemblage de 
novo DNAseq+ introns



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

Annotation 
fonctionnelle

STRATEGIE
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

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

STRATEGIE



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

Séquençage ADN de 15 
cultivars de lavande

Cv1  ATGTCACCGTA

Cv2  ATGTCAGCGTA

Cv3  AAGTCACCGTA

Cv4  ATGTCAGCGTA

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

STRATEGIE



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

Séquençage ADN de 15 
cultivars de lavande

Cv1  ATGTCACCGTA

Cv2  ATGTCAGCGTA

Cv3  AAGTCACCGTA

Cv4  ATGTCAGCGTA

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

STRATEGIE

Ref.  ATGTCAGCGTA
Alignement des séquences



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

Séquençage ADN de 15 
cultivars de lavande

Cv1  ATGTCACCGTA

Cv2  ATGTCAGCGTA

Cv3  AAGTCACCGTA

Cv4  ATGTCAGCGTA

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

STRATEGIE

Ref.  ATGTCAGCGTA
Alignement des séquences
pour détecter des SNP



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

Alignement des séquences 
pour détecter des SNP

Analyse de la distance 
génétique

Cv1  ATGTCACCGTA

Cv2  ATGTCAGCGTA

Cv3  AAGTCACCGTA

Cv4  ATGTCAGCGTA

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

STRATEGIE



Catalogue de 
séquences

Extraction ARNm

Séquençage 

Assemblage de 
novo RNAseq

Alignement des séquences 
pour détecter des SNP

Analyse de la distance 
génétique

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

STRATEGIE

Bioinformatique

Génomique

Biologie moléculaire



RESULTATS
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité



RESULTATS
Construire un catalogue de séquences de gènes Détecter des SNP Etude de diversité

PE reads 66 107 230

Nb séquences
assemblées

171 189

Nb de séquences  avec 
un hit dans la base de 
données

65 375 (38%)

Nb séquences non 
redondantes validées

9446
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Processing ARNm
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‐Marqueurs sans données 
manquantes
‐Sélection de marqueurs non 
redondants
‐Sélection de marqueurs sans 
fréquences alléliques rares

4739 SNP
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Lavandes 
bleues

Lavandes 
bulgares

Analyse en Composantes 
Principales (ACP)

Axe 1 11.36

Axe 2 10.75

77.13
Les lavandes étudiées sont faiblement structurées 

5.90
Ruffinato

Diva

Maillette

Matheronne
Francine

FC28

Barthée

Gabelle

Frisée
YC77

B6
B7
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Classification ascendante 
hiérarchique (UPGMA) 
des 15 cultivars étudiés

Lavandes 
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bulgares

Les lavandes étudiées sont faiblement structurées 
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Les distances génétiques entre les 15 cultivars étudiés sont faibles

Dissimilarité max = 18 %

5.90 77.13 B6 B7 Barthee FC28 Francine Frisee Gabelle YC77 C1550 Maillette Diva Ruffinato

77.13 0,167
B6 0,157 0,185
B7 0,175 0,186 0,173
Barthee 0,172 0,182 0,172 0,175
FC28 0,179 0,188 0,177 0,185 0,185
Francine 0,174 0,184 0,173 0,174 0,178 0,181
Frisee 0,154 0,175 0,148 0,168 0,169 0,168 0,170
Gabelle 0,165 0,184 0,164 0,174 0,169 0,170 0,174 0,144
YC77 0,153 0,182 0,147 0,171 0,168 0,173 0,174 0,141 0,158
C1550 0,160 0,188 0,156 0,150 0,174 0,184 0,183 0,158 0,173 0,161
Maillette 0,156 0,185 0,158 0,174 0,177 0,186 0,177 0,155 0,165 0,160 0,159
Diva 0,148 0,175 0,167 0,178 0,174 0,181 0,176 0,171 0,172 0,164 0,171 0,159
Ruffinato 0,115 0,171 0,158 0,177 0,171 0,177 0,177 0,158 0,169 0,156 0,164 0,164 0,151
Mathero
nne 0,177 0,185 0,171 0,179 0,182 0,184 0,177 0,165 0,172 0,168 0,182 0,179 0,178 0,175
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l’amélioration génétique au sein de l’espèce et des espèces voisines ;
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Homologie de séquences, accès aux fonctions protéiques ‐> marquage ciblé, 
approches gènes‐candidats ;
~1/3 gènes lavande identifiés

Marqueurs moléculaires = outils intéressant pour étudier la diversité génétique 
en amont d’un programme de sélection.
Résultats à venir sur 25 populations de lavande
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