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Introduction

« Blétendre (Triticum aestivum)

v' Espece hexaploide (génomes A,B,D)
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v' 80-90% de séquences répétées

« SNP = Polymorphisme de Nucléotide Unique

v" Marqueur moléculaire
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Impact du niveau de ploidie sur le clustering
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Impact du nombre de copies chez le blé sur le clustering
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Impact du nombre de copies chez le blé sur le clustering

AJE R SNFsP F.48 O

3
TRTANE a4 el §
B g =€ % 3¢ % 300
§ | % : £ % s i}

Comportement diploide
=> 2 copies

AB
-
R
T
1
[
[
BB "'l AR
FaY \ ral
r\l / f‘l
1 1
r P
! P !
b N
| | -
Vg Lo
Aol \ ol
i |
A/ \/
5
I I I | I -
2 1 0 1 2
A-B
paxt
- -
—
o
=
— —
—
o
i ]
m
+
4 =
e = =
=
o
o -
=

(A+B)/2

A *-*_.u-".:—’».‘— ‘J—_;‘,. "..f—; !

-h-‘
s 1281 w107 1
ETRTA) RYRVET ST
§Fs \ ¥8 4% I §

Comportement tétraploide
=> 4 copies

AABR
2
f 1
ABBB Py AAAB
- 1 1 -
3 1 \
: \ l 1 f \
8888 P v H AAAA
- [ 1 I -
I i \ I ra
[ i ] v : ] [
[ 1 = I P
b II II' [
[ g 1 1!
1! l\, “l' 1!
[ 7 7 [
[ Vo
] Vo
1 1
I I
\hl \\.l
5
I I I I I -
2 1 0 1 2
A-B
=
o
N
w
- -
=
%
=
7
L= ™ w
—_— e ] o
—
=
o -
=




(@)
-
—
)
s
n
=
&)
Q@
| -
-]
n
L
O
Q@
N
b
-
&)
(9]
2
o
@
&)
)
©
)
| -
O
&
@
-
-
@)
)
&)
M
o
£

> W
.
7 .
R
:
<
_..h
P
Rk
<
,..u
L.
_ .
k4
e
*x
<

| B

LAY A VT

¥

= %

e

-

§ 4 :
#4354

T T
g5 4%

»
..
8y —
y

: 4%

A
(]
© W ........... N
.m . LS /]
m m —\r”.|||l|r||\..\..s
X 0 8 - -
Qo i
m ml m T, V] - ©
S O 5
€9  ETTD
m A : g - N -
(@] A e !
o L e .
e 2 R
o 8 T
@)

N z/(a+v)

A

g p—
= < I
o F e
o
m Ed oo ~ _—
4+ 0 E e
o 9
—
o p i pmmm——————
SR — ‘ e
E <
A ST
o
o o' oo
- 2 b
@] e
@)

N z/(a+v)

A

g T
©
.ml n —
T o
cao
o O 2 ™y L o
g QT
w (q\]
S |~
s M .
o
m =TT~ -
hw O » - o

z/lg+v)

A-B

A-B

A-B

)

! ! ! !
gk LAY

zilg+v)

!
L

Ll

Ll 0L

Zig+y)

9oL




Sommaire

1. Impact du nombre de copies sur le clustering
2. La puce SNP TaBW420K (Affymetrix Axiom)
3. Comparaison avec la puce iSelect 12K (lllumina Infinium)

4. Exemples d’exploitation de la puce Axiom
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Criteres de qualité des SNP
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Criteres de qualité des SNP

1) Qualite des clusters

Homozygote Fisher’s Linear Discriminant A

HomFLD =f(A/SD)
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Criteres de qualité des SNP

1) Qualite des clusters

Homozygote Fisher’s Linear Discriminant A

HomFLD =f(A/SD)
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2) Position des clusters

X Homozygote Ratio Offset

HomRO =f(X)
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Validation de la puce SNP TaBW420K

96 lignées de blé :
13 variétés élites européennes
83 variétés représentant la diversité mondiale
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Conversion des SNP en fonction de leur origine
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Les panels de génotypage BreedWheat
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Les panels de génotypage BreedWheat

Cartographie génétique Ressources génétiques

435 lignées CS x Renan 4,506 accessions
92 lignées ITMI

T,

Breed »

////\Nheat

l

I

Wi

~ 300,000 marqueurs

Génétique d’association

515 lignées élites
347 accessions de la Core Collection




Les panels de génotypage BreedWheat

Cartographie génétique Ressources génétiques

435 lignées CS x Renan 4,506 accessions
92 lignées ITMI

T T D

LA L
e =

Breed »

////\Nheat

P}

TCIMOCTICTIT

/////////////////////////////////////////////////////A

W

canesn

& §ammmr

~ 300,000 marqueurs

7 Ve - Ve - 1 z 7 4" 9 - -
Séléction génomique Génétique d’association

2,003 lignées GS 515 lignées élites
925 lignées MAGIC 347 accessions de la Core Collection

' Calculate Make
G‘"Mi"‘_ y GEBV Selections




Les panels de génotypage BreedWheat

Cartographie génétique Ressources génétiques

435 lignées CS x Renan 4,506 accessions
92 lignées ITMI

T T D

LA L
e =

Breed »

////\Nheat

P}

TCIMOCTICTIT

/////////////////////////////////////////////////////A

W

canesn

& §ammmr

~ 300,000 marqueurs
~7,800 lignées
Séléction génomique , Génétique d’association

2,003 lignées GS 515 lignées élites
925 lignées MAGIC 347 accessions de la Core Collection

' Calculate Make
G‘"Mi"‘_ y GEBV Selections




Caracterisation des ressources génetiques

96 lignées de blé :

+ 13 variétés élites
européennes

+ 83 variétés représentant la
diversité mondiale

Puce
TaBW420K



Caracterisation des ressources génetiques

96 lignées de blé :
13 variétés élites
européennes

83 variétés représentant la
diversité mondiale

Puce
TaBW420K

Méditerranéen /
CIMMYT / ICARDA

Caucase

Asie de I'Ouest

Europe de I'Ouest

Europe de I'Est

004



347 accessions
représentant la

TaBW420K § diversité mondiale



TaBW420K I 4

52,074 SNP

347 accessions
représentant la
diversité mondiale




Puce
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Conclusion

v La puce lllumina donne de bons résultats ...

v’ ... mais nécessite une curation manuelle des clusters

v Environ 2/3 des SNP sont convertis sur la puce Axiom

v' 50% de ces SNP convertis sont dans un contexte diploide

v’ Les résultats obtenus grace a la puce Axiom permettent des analyses
puissantes (cartographie, association, diversité, ...)
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